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Resumen del proyecto

Este proyecto esta orientado a ayudar a un grupo de investigadores del Departamento
de Ciencia Animal y de los Alimentos (UAB), que se dedican a recopilar datos
gendmicos obtenidos en experimentos para su posterior analisis en sus
investigaciones. La mala gestién de estos datos ocasiona que exista duplicidad vy
pérdida de informacion, ya que se trabaja sobre ficheros Excel y cada investigador
posee su propia version del archivo de resultados de los experimentos, con lo que esto
puede conllevar a la repeticién de experimentos con unos costes elevados. Este grupo
de investigadores necesita una herramienta online con la que solucionar esta mala
gestion por parte de algunos de los usuarios y que presente la informacién contenida
en estos ficheros de una forma clara y concisa.

El objetivo es tener toda la informacidn obtenida en los experimentos en un Unico
lugar, asegurando la integridad de los datos y pudiendo mejorar la comunicacién entre
los investigadores.

Otro de los objetivos es minimizar el impacto que supondra el paso de los datos en
Excel a la aplicacion, esto se conseguird gracias a la opcidén de subir archivos. Estos
archivos tendran un formato especificado en las entrevistas utilizando las aportaciones
de Miguel Pérez Enciso, miembro del Departamento de Ciencia Animal y de los
Alimentos de la UAB.

La aplicacién constard de dos partes bien diferenciadas. La primera es la parte de los
usuarios, donde se podra crear proyectos, insertar, modificar o eliminar datos, y por
supuesto, se podra consultar la informacién ya existente en la aplicacion.

La segunda parte es la del administrador, que como tal podrd dar de alta a nuevos
usuarios, restaurar versiones anteriores de la base de datos, eliminar usuarios y
consultar las acciones realizadas por los usuarios.

Una vez se ha implementado la aplicaciéon se minimizard la mala gestion de los datos y
se mejorard la comunicacion entre los investigadores, ya que todos tendran la misma
informacién y cualquier cambio podra ser visto por todos.
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1. Introduccion

1.1 Motivacion

El principal problema que presenta el grupo de investigadores del Departamento de
Ciencia Animal y de los Alimentos (UAB) es la mala gestién de los datos obtenidos de
los distintos experimentos realizados, esto conlleva la pérdida y duplicidad de la
informacion.

Los datos que se generan en los experimentos y que se guardardn en la aplicacién son
fenotipos y genotipos [14 -19]. Una explicacion simplificada de estos dos términos es
gue el fenotipo es cualquier caracteristica o rasgo observable de un individuo, como el
color del cabello o el peso, y el genotipo es toda la informacién contenida en los
cromosomas, esto quiere decir que hay informacion que no es visible. Estos dos
términos responden a la siguiente férmula:

Ambiente + Genotipo = Fenotipo

En la Figura 1 se puede observar una aproximacion de cémo los investigadores
obtienen los datos de los distintos individuos.

Un grupo de investigadores realiza un experimento con la informacion de unos individuos
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Figura 1: Esquema de la obtencidn de los datos por los investigadores.

El proyecto estd orientado a realizar el disefio y creacidon de una base de datos que
permita la insercién de informacion de los diferentes tipos de individuos, que al
tratarse de un departamento de la facultad de veterinaria seran animales, en este caso
serdn cerdos, pero en prevision de una posible necesidad de introducir otro tipo de
individuos, como podrian ser vegetales, se implementard la aplicacién de manera que
no sea necesario redisefnarla para asumir dichos cambios. También se desarrollard una
interfaz web que facilite el trabajo que se realizara sobre la informacidn contenida en
esta base de datos, y que permitira un visionado mas cémodo a los usuarios.

Con el desarrollo de estos dos puntos se permitird una mayor rapidez en la consulta de
informacién ademas de permitir el acceso a los datos desde cualquier lugar, gracias a
que se trata de una aplicacion online. =
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1.2 Objetivos

El objetivo principal del proyecto es desarrollar una herramienta con la que se pueda
insertar datos de los diferentes tipos de individuos, sin que esto ocasione grandes
problemas o se tenga que redisefiar la aplicacién en el caso de cambiar el tipo de
espécimen de los experimentos.

Ademas tiene que disefiarse una interfaz que permita consultar, insertar, modificar o
eliminar estos datos de una forma dindmica e intuitiva para el usuario. Gracias al
desarrollo de esta interfaz también se tendrd la seguridad de que ningun usuario
accederd a la informacién a la que no esté autorizado.

Otro de los objetivos que se persigue es el de poder realizar analisis estadisticos
sencillos predefinidos, para asi optimizar el tiempo de trabajo, y no tener que exportar
la informacidén y realizar los calculos en programas externos, aunque esta posibilidad
también serd posible.

1.3 Estado del arte

Actualmente hay diferentes bases de datos o aplicaciones bioinformaticas con las que
poder trabajar. Una de esas posibles opciones es Molgenis [20], una plataforma para
crear prototipos de biosoftware. El problema de esta aplicacién es que no estd
disefiada para el tipo de experimentos que realiza la unidad de genética, y ademas se
tendrian demasiadas opciones, que no se utilizarian, y que abrumarian a los usuarios.

Otra de las posibles opciones seria BASE [21] (BioArray Software Environment), una
plataforma para la gestidon y el analisis de todas las areas de experimentacién de un
microarray. Esta aplicacién también se ha descartado ya que no cumple con todas las
necesidades que se tienen y se requeriria mas tiempo en adecuarla a las necesidades
de la unidad de genética y mejora que en realizar una aplicacidon a medida.

Asimismo existe BioMart [22] que es un sistema orientado a la gestion de datos vy
permite trabajar con diferentes bases de datos. El inconveniente de esta aplicacién es
gue posee demasiadas opciones que no seran utilizadas y no relne las caracteristicas
necesarias para complacer a los usuarios.

Lo que se pretende en este proyecto es crear una aplicacién sencilla e intuitiva que se
ajuste a las necesidades de los usuarios finales. Asi que después de analizar las
diferentes alternativas existentes en el mercado se ha optado por crear una aplicacidn
a medida que satisfaga las necesidades concretas de la unidad de genética y mejora.

R
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1.4 Estructura de l1a memoria

La memoria se divide en 9 capitulos a través de los cuales se explicara cémo se ha
desarrollado el proyecto.

En este primer capitulo se ha dado una pequeina introduccién al proyecto, a los
objetivos que se quieren alcanzar y a las alternativas existentes en el mercado.

En el segundo capitulo se presentard el estudio de viabilidad del proyecto. En él se
mostrara la situacidn actual, la planificacién y el coste de realizar el proyecto, ademas
de los recursos necesarios para el desarrollo y puesta en marcha de la aplicacion.
También se evaluara si el proyecto es viable técnica, econdmica y temporalmente.

En el tercer capitulo se realizard un analisis en profundidad de los requisitos
funcionales y no funcionales del proyecto. Ademas se veran los diferentes casos de uso
que tendra cada usuario de la aplicacion.

En el cuarto capitulo se describird el marco tecnoldgico para el desarrollo de la
aplicacion.

El quinto capitulo estara dedicado al disefio de la aplicacidn. Aqui se explicara el
modelo de datos creado y el formato de la informacidn proporcionada, ademas se
mostrara el disefio de la base de datos, explicando todos los apartados que la
componen. Por Ultimo también se evaluara la interfaz grafica.

En el sexto capitulo se expondra los detalles de la implementacion, como son el estilo
de codificacion, la estructura de los archivos, y ademas se explicaran las clases creadas
para este proyecto.

El séptimo capitulo serd el de pruebas. Aqui se comprobara el buen funcionamiento de
la aplicacién realizando diversos ensayos y se tendra una valoracién del usuario final
una vez finalizada la primera version de la aplicacion.

En el octavo capitulo se expondran las conclusiones finales del desarrollo del proyecto.

En el noveno capitulo se encontrard la bibliografia consultada durante el disefio y
desarrollo de la aplicacion.

Finalmente, en los anexos se explicaran el formato que deben tener los ficheros que se
quieran subir a la aplicacién, asi como un pequefio manual de uso y puesta en marcha
del proyecto.

()
o/
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2. Estudio de viabilidad

2.1. Introduccion

En este capitulo se analizard la situacion actual y los requisitos del proyecto y a
continuacion se mostraran los objetivos principales asi como el tipo de usuario al que
se destinara la aplicacion. También se mostrara el modelo de desarrollo, asi como los
recursos necesarios para llevarlo a cabo, su planificacidon y los costes imputables a
estos. Teniendo en cuenta todos los factores anteriores, se desarrollara la viabilidad
del proyecto.

2.2. Objeto

2.2.1 Descripcion de la situacion actual

Actualmente los datos son almacenados en ficheros Excel que contienen la
informacién de los experimentos. El principal problema es que cada investigador posee
su fichero, y con esto surgen a la vez varios problemas debido a que la informacién no
estd unificada, como pueden ser la pérdida accidental de datos, la repeticién de
experimentos, etc. Estos problemas son los que se pretende solucionar con la
realizacion de este proyecto. En la Figura 2 podemos ver un esquema de la situacién
actual. Como podemos observar el investigador recopila informacion y la almacena en
ficheros Excel, y realiza analisis estadisticos en el lenguaje R.

Por lo tanto lo que se pretende es agrupar todos los datos en una sola base de datos
gue contenga una interfaz grafica para facilitar la consulta o modificacion.

Recopilacion de
informacion

\@\ =
@;:Jii |::> Excel
= Iu

Investigador

Figura 2: Esquema de la situacién actual
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2.2.2 Perfil del usuario

Esta aplicacién sera utilizada por los investigadores de la unidad de genética y mejora
del Departamento de Ciencia Animal y de los Alimentos (UAB) que necesiten esta
informacién para sus investigaciones.

También existird un tipo de usuario que se encargara de la administracién de la
aplicacion y de dar de alta a nuevos usuarios.

2.2.3 Objetivos

Los objetivos que se persiguen con este proyecto son proporcionar una aplicacién
multiusuario que facilite el intercambio de informacién, para asi evitar posibles
errores. También se persigue el objetivo de proporcionar una interfaz grafica lo mas
intuitiva posible, que facilite la adaptabilidad de los usuarios a la nueva forma de
trabajo.

En cuanto a las actividades que permitira la aplicacién, los usuarios tendran la
posibilidad tanto de insertar nuevos datos como modificarlos, ademas de consultar y
eliminar informacion.

También se tendrd la opcion de realizar analisis estadisticos sencillos predefinidos en
lenguaje R con los datos almacenados.

2.2.4 Fuentes de informacion

La recogida de informacion para el proyecto comenzara en primer lugar con diferentes
entrevistas con el profesor de la unidad de genética y mejora para tener una idea
general de cdmo se distribuyen los datos actualmente y asi poder disefar la base de
datos.

En una segunda fase se recogera informacidn mas enfocada a la implementacién de Ia
aplicacion utilizando diferentes medios electrénicos, como paginas web dedicadas a
lenguajes de programacién [5-10], y escritos, como libros, relacionados con las
distintas tecnologias utilizadas para el desarrollo, que pueden encontrarse en la
biblioteca [1-4].

2.3. Sistema a realizar

2.3.1 Descripcion

Con la informacién proporcionada por la unidad de genética y mejora, se disefara e

implementard una base de datos que permita el almacenamiento de los datos A

generados en los experimentos de gendmica. Una vez implementada esta aplicacion
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los investigadores tendran una herramienta de almacenamiento comuin y multiusuario
que les evitara los posibles errores ocasionados por tener la informacién en archivos
separados.

Después de crear la base de datos se disefara e implementard una interfaz web para
poder gestionar la informacién de la base de datos de una forma mas facil e intuitiva, y
gue ademas, permita subir archivos Excel con los datos a almacenar. Estos archivos
tendran una forma especifica que también sera fijada en este proyecto.

En la interfaz web se permitira la eleccion de los diferentes experimentos, asi como los
datos asociados a estos experimentos. Una vez elegidos los datos, estos seran
presentados de forma visual en la misma interfaz web.

Una vez seleccionados los datos se dara la oportunidad de realizar diferentes analisis
estadisticos sencillos predefinidos con esta informacion y los resultados también seran
mostrados a través de la interfaz gréfica.

Como se puede observar en la Figura 3 el sistema a realizar tiene diferentes paginas a
las que podra acceder el investigador. Una vez esté identificado, podra decidir qué
hacer, consultar o modificar los datos ya existentes en la base de datos o insertar
nuevos datos mediante la utilizacién de la aplicacién o subiendo la informacién en un
archivo.

Ademas una vez consultados los datos o realizado un analisis estadistico con R, se
podran exportar los datos a un archivo.

Recopilaciéon de
informacion

Mostrar ::> Salida
Datos

Archivos

]

Eleccidn

::> Analisis con
R

al

Y

Experimento

N

Investigador
Subir @
R o . Insertar/

Modificar Datos

Base de datos

(O)

=

Figura 3: Esquema del sistema a desarrollar
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2.3.2 Modelo de desarrollo

El modelo de desarrollo elegido para realizar este proyecto es el modelo lineal ya que
el trabajo a realizar se puede dividir en diferentes fases o etapas sucesivas.

2.3.3 Planificacion

A continuacion se describe como se ha planificado el proyecto y las fases que se
deberan realizar durante el desarrollo del mismo.

Fases del proyecto

Descripcion de las tareas Duracién
Entrevistas con el profesor 40 h
Estudio previo del proyecto 5h
Estudio de viabilidad 35h
Disefio de la base de datos 35h
Disefio de la interfaz de usuario 30h
Programacion de la aplicacion 100 h
Programacion de la base de datos 2h
Programacion de la interfaz de usuario 30h
Programacion de parser para la subida de archivos Excel 25h
Programacion de un script para la comunicacion entre la 10 h
aplicacion y el lenguaje de analisis estadistico
Programacion de hojas de estilo 23 h
Comprobacién de cumplimiento de estandares 10 h
Pruebas 35h
Elaboracion de la documentacién 50 h
Total 330 h

En la Figura 4 se puede observar el diagrama de Gantt del proyecto, con la estimacién
de la duracién de cada una de las tareas una vez asignados los recursos.

Se puede ver que el proyecto comenzara el dia 29 de octubre del 2009, y finalizard el
dia 10 de mayo del 2010, en total seran aproximadamente 8 meses de trabajo.
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2.3.4 Recursos de desarrollo

El desarrollo de la aplicacion se llevard a cabo mediante el siguiente hardware y

software.

e Hardware:

o

o

o

o

Procesador: Athlon 64 x2 4400+.
Memoria RAM: 2 GB.

Disco Duro: 250 GB.

Conexién a Internet.

e Software:

o O O 0 O O O O

Servidor Web: Apache HTTP Server 2.2.
Programacion Web: PHP, JavaScript, CSS.

Lenguaje estadistico: R.

Base de datos: MySQL.

Editor de base de datos: MySQL Administrator.

Editor de texto: Notepad++

Sistema operativo: Windows XP.

Navegador: Firefox, Internet Explorer.
Documentacion del proyecto: MS Office y MS Project.

2.3.5 Recursos de implementacion

Para implementar la aplicacion se han considerado los siguientes requisitos minimos

para el servidor y para que el usuario puede acceder.

e Hardware del servidor:

©)

o

o

@)

Procesador: Pentium 4 o superior.
Memoria RAM: 1 GB.

Espacio Disco Duro: 10 GB.
Conexiodn a Internet

e Software del servidor:

(@]

(@]

(@]

Servidor web: Compatible con PHP y SSL.
Programacion web: PHP.
Base de datos: MySQL.

e Hardware del usuario:

(@]

PC con conexion a Internet.

e Software del usuario:

O

Navegador web.
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2.3.6 Evaluacion de riesgos

A continuacién se describen los posibles problemas que pueden surgir durante la

realizacion del proyecto y una vez se ha finalizado, y también se daran sus posibles

soluciones.

2.3.6.1 Lista de riesgos

Durante la realizacién del proyecto pueden surgir los siguientes problemas:

R1 — Incompatibilidad con navegadores: Pueden haber problemas con el
visionado de las pdginas dependiendo del navegador utilizado debido a la
diferente interpretacion que estos realizan de los estandares web.

R2 — Problemas de conexion al servidor: El fallo en la conexion al servidor
puede suponer un retraso en la realizacién del proyecto.

R3 — Perdida de informacion: Puede ocurrir que se pierda la version de la
aplicacion con la que se esta trabajando.

También pueden surgir problemas después de la realizacion del proyecto:

R4 — Problemas de conexion: Un fallo en la conexidon a Internet puede suponer

un retraso en los experimentos.

R5 — Problemas en el servidor: Cualquier fallo en el servidor haria que fuera
imposible acceder a la pagina, y por tanto, a la base de datos.

R6 — Software anticuado: El software utilizado quede desfasado al haber otro
mas actual.

R7 — Base de datos corrupta: La insercién de datos incorrectos puede ocasionar
que se tenga informacion errénea.

2.3.6.2 Plan de contingencia

En este punto se muestran las posibles soluciones a los problemas anteriores.

R1 — La solucién seria realizar la aplicacién de manera que cumpla con los
estdndares de la W3C, y por tanto, funcionard en los navegadores que cumplan
con dichos estandares.

R2 — La solucion seria instalar un servidor local en el que poder realizar el
proyecto en el caso de que el servidor no funcione.

R3 — La solucidn seria realizar copias de seguridad de la aplicacion y restaurarla
en caso de fallo.

=
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R4 — La solucion seria buscar un lugar con acceso a la red.

R5 — La solucidn seria crear copias de seguridad de la base de datos y en el caso
de que ocurra el problema instalar la aplicacion y la copia de seguridad en otro
servidor.

R6 — La solucion seria actualizar la aplicaciéon para que utilizara el nuevo
software o seguir utilizando el software anticuado.

R7 — La solucidn seria realizar copias de seguridad de la base de datos cada vez
gue se realicen cambios.

2.3.7 Alternativas

A continuacién se presentan las posibles alternativas al software utilizado para la

implementacién de la aplicaciéon. Estas alternativas podran ser utilizadas en caso de

gue la opcion seleccionada no cumpla con las expectativas esperadas.

Base de datos: Existen diferentes alternativas a MySQL, como pueden ser
PostgreSQL, Oracle y MS SQL Server, pero se ha elegido MySQL por ser gratuito,
multiplataforma y ser una de las bases de datos mds utilizadas.

Programacion Web: Los tres lenguajes mas utilizados a dia de hoy para el
desarrollo web son J2EE, ASP.NET y PHP. Se ha elegido PHP porque es un
lenguaje ampliamente extendido en el desarrollo web ademas de ser gratuito y
multiplataforma.

Servidor web: Podria utilizarse cualquier servidor que soportard PHP y MySQL,
pero se ha elegido Apache por ser multiplataforma y ser uno de los mas
utilizados.

Andlisis estadisticos: Hay diferentes alternativas a R, como puede ser Matlab,
pero se ha optado por R por ser el lenguaje que usan en la unidad de genéticay
mejora y al mismo tiempo ser gratuito.

[
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2.4. Analisis de coste-beneficio

Todo proyecto conlleva unos costes que han de tenerse en cuenta antes de comenzar
a implementarlo. En el caso de este proyecto existen los siguientes costes:

Coste de material:

Recursos Coste

Apache HTTP Server 2.2 0€
PHP 0€
MySQL 0€
MySQL Administrator 0€
Notepad++ 0€
R 0€
Amortizacién PC programador 0€
Amortizaciéon MS Office, MS Project 0€
Servidor final 0€
Total 0€

Coste de personal:
El proyecto sera realizado por el estudiante, con un coste de 15 €/hora.

Tarea Horas | Coste
Entrevistas con el profesor 40 600,00 €
Estudio previo del proyecto 5 75,00 €
Estudio de viabilidad 35 525,00 €
Disefio de la interfaz de usuario 30 450,00 €
Disefio de la base de datos 35 525,00 €
Programacion de la aplicacion 100 1500,00 €
Programacion de la base de datos 2 30€
Programacion de la interfaz de usuario 30 450 €
Programacion de parser para la subida de archivos Excel | 25 375 €
Programacion de un script para la comunicacion entre la | 10 150 €
aplicacion y el lenguaje de analisis estadistico
Programacion de hojas de estilo 23 345 €
Comprobacion de cumplimiento de estandares 10 150 €
Pruebas 35 525,00 €
Elaboraciéon documentacion 50 750,00 €
Total 330 4950,00 €

El coste total previsto para el proyecto es de 4950 €. A este coste habria que afiadir las
horas que ha dedicado el tutor del proyecto, asi como las personas de la unidad de =

N




genética y mejora, pero en este caso no se han contabilizado ya que este coste esta
dentro de los gastos de la universidad.

Beneficio del proyecto:
Para calcular el beneficio se consideraran las siguientes estimaciones.

La aplicacion la utilizaran 10 usuarios, con el sistema actual cada usuario tarda 10
minutos en operar con los datos. Si se supone que al mes debe utilizar la informacién
10 veces cada usuario, se tiene que pierden 1000 minutos (16 horas y 40 minutos) en
manipular la informacidon cada mes, entre todos los usuarios. Ademads también pierde
un tiempo en buscar los ficheros donde se encuentra la informacién, que se ha
estimado que son 7 minutos cada vez, esto suma 700 minutos (11 horas y 40 minutos)
al tiempo anterior.

También se pierde tiempo en utilizar esa informacidon en analisis estadisticos con lo
gue se ha considerado un tiempo de 2 minutos cada vez, con lo que seria 200 minutos
al mes entre todos los usuarios.

Por otra parte, se pierde un tiempo en la comunicacién entre los investigadores para
intercambiar informacién, este tiempo se ha estimado en 120 minutos (2 horas)
usuario/mes, con lo que tendriamos un tiempo de 1200 minutos.

Asi se tiene que en total se pierden al mes:

» 1000 minutos en operar con la informacion.
» 700 minutos en buscar el fichero.

» 200 minutos en realizar analisis estadisticos.
» 1200 minutos en intercambiar informacion.

Con lo que en total se pierden al mes 3100 minutos (51 horas y 40 minutos), con lo que
cada usuario pierde al mes 310 minutos (5 horas y 10 minutos).

Si ademas consideramos que los usuarios tienen un sueldo 1600 €/mes y que trabajan
al mes 9600 minutos (160 horas) por usuario (192000 minutos entre todos), se tiene
que el gasto al mes de manipular la informacién es de 51,66 €/usuario (516,67 entre
todos los usuarios).

Con la implementacién de la aplicacidon estos tiempos descenderian drasticamente, y
se tendria que el tiempo de operar con los datos pasa de 10 a 2 minutos. La duracién
de utilizar la informacidén en andlisis estadisticos pasaria de 2 minutos a 1 minuto.
Ademas los tiempos de buscar el fichero e intercambiar informacién desaparecerian al
tener una base de datos en comun. Con lo que quedaria:

Desarrollo de una plataforma bioinformdtica para la gestion de datos fenotipicos y moleculares.




Desarrollo de una plataforma bioinformdtica para la gestion de datos fenotipicos y moleculares.

200 minutos en operar con la informacion.
0 minutos en buscar el fichero.

Y V V

100 minutos en realizar analisis estadisticos.
» 0 minutos en intercambiar informacion.

Por lo tanto ahora en total se pierden 300 minutos (5 horas), 30 minutos por cada
usuario, que supondria un coste de 5 €/usuario (50 € entre todos los usuarios).

Asi se tendra que el cliente se ahorrara 516,67 — 50 = 466,67€ al mes. Considerando
esta cifra y persiguiendo que la aplicacion esté amortizada en 24 meses se ha
considerado que el margen sera de (466,67 — (4950/24))/2 = 130,21 por mes, y en total
quedard un margen de 3125,04, de esta manera el precio de venta quedara:

Precio de venta = coste + margen = 4950 + 3125,04 = 8075,04

Con lo que el precio de venta del proyecto serd de 8075,04 €, y estara amortizado en
unos 24 meses.

También se tendrd que tener en cuenta que la aplicacién impedird la pérdida total de
informacién ya que se realizaran copias de seguridad de la base de datos, y se evitard
la repeticion de experimentos que tendrian un coste mayor que la realizacién de esta
aplicacion.

Con todo esto y teniendo en cuenta que se trata de un proyecto final de carrera, estos
costes pueden considerarse nulos ya que todos los materiales utilizados son gratuitos
o pueden utilizarse gratuitamente en la universidad. El coste de personal es asumido
por el alumno ya que es un trabajo que forma parte de la carrera en curso.

2.5. Conclusiones

Se han analizado las ventajas e inconvenientes que podria ocasionar el desarrollo del
proyecto y se ha comprobando que es viable técnica, temporal y econdmicamente.

Es viable técnicamente ya que como se ha visto el software usado es de los mas
utilizados y eso conlleva que este bien documentado y testeado. También es factible
temporalmente, ya que se ha visto en la planificacién que se podra realizar durante un
afio académico y asi mismo es factible econdmicamente, ya que los gastos de personal
son asumidos por el alumno al tratarse del proyecto de final de carrera y los materiales
utilizados son proporcionados por la universidad. Por lo tanto se puede considerar que
es un proyecto viable.
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3. Analisis

3.1 Introduccion

Este apartado ayudard a comprender cual es el problema o necesidad que se pretende
solucionar. Asi se analizaran los requerimientos del software, para obtener un buen
resultado y poder predecir los posibles errores. También se recopilaran los datos con
los que trabaja la unidad de genética y se realizard una primera aproximacioén al
modelo de datos.

También se veran las acciones que podran realizar los usuarios de esta aplicacion.
Estos usuarios seran los investigadores, que son las personas que realizan los
experimentos con los datos que les llegan desde el laboratorio y el administrador, que
aparte de poder realizar las acciones de un investigador también podra realizar las
acciones administrativas de la aplicacion.

3.2 Requerimientos funcionales

Los requisitos funcionales que debe cumplir el proyecto son los siguientes:

e [Eficiencia y facilidad de uso: La aplicacién debe ser intuitiva y que la
navegacion sea clara haciendo que el usuario se sienta cdmodo al trabajar con
ella.

e (ontrol de acceso: Es importante tener un buen nivel de seguridad para
impedir el acceso a cuentas ajenas, y mas si se trata de una cuenta de
administrador. Por lo tanto es necesario un protocolo de seguridad basado en
usuario y contrasefia.

e (jestion de usuario: Los usuarios que sean administradores podran dar de
alta a otros usuarios que podrdn ser administradores o usuarios normales.

e (estion de contenidos: Todos los usuarios podran modificar e insertar
nuevos datos en la base de datos, asi como descargarlos en ficheros.

e Registro de actividades: Los administradores tendran una lista con las
actividades que ha realizado cada usuario y la fecha en la que se ha producido.

e (opias de seguridad: Los administradores también tendran la posibilidad de
descargarse una copia de seguridad de la base de datos.

Un




Desarrollo de una plataforma bioinformdtica para la gestion de datos fenotipicos y moleculares.

3.3 Requerimientos no funcionales

Los requerimientos no funcionales que debe cumplir el proyecto son los siguientes:

e Seguridad: El proyecto tiene que garantizar cierta privacidad para los datos
de los usuarios, por lo tanto la base de datos debera estar protegida con
contrasefia y todas las contrasenas de los usuarios estaran cifradas utilizando el
algoritmo MDS5.

e (Cumplimiento de estdndares: La aplicacion deberd cumplir con los
estandares para su correcta visualizacion en los distintos navegadores. Se
utilizard el estandar XHTML de W3C, separando la estructura de su
presentacion.

e (ontrol de errores: Todos los posibles errores cometidos por los usuarios
deberdan estar contemplados y controlados

e Amigabilidad: La aplicacidn debera ser facil de usar para el usuario.

e [nterfaces: Se deberan considerar los formatos de los archivos de salida y su
compatibilidad con las diferentes herramientas de ofimatica.

e Mantenibilidad: La aplicacién deberd ser sencilla de mantener y se
desarrollaran documentos de implementacion y de uso de la aplicacion.

e Portabilidad: La aplicacién debera ser capaz de migrar de una plataforma a
otra sin que esto represente grandes inconvenientes al usuario. Esto se
conseguira parametrizando las variables de configuracion del sistema.

e Registro de eventos: Se realizard un registro de eventos del sistema,
empleando la informacidén de la sesion del usuario.

e Ayudas: Se presentardn ayudas en linea para orientar al usuario en el uso de la
interfaz.

e (ontingencias: Se deberan prever contingencias para eventos de caida del
sistema.

e (onexiones: Se permitirdan multiples conexiones al sistema simultdneamente.

{
&
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3.4 Informacion proporcionada

La informacidn se obtuvo en un primer momento con entrevistas con Miguel Pérez
Enciso que dio una primera aproximacién de los datos que se tendrian y como se
relacionaban. Durante las entrevistas se proporcioné informacién que estaba en
archivos Excel, con el formato mostrado en la Figura 5. Esta informacion representaba
principalmente los fenotipos y genotipos de individuos estudiados en experimentos y
se tenia el problema de que la informacién estaba repetida en las diferentes hojas, con
lo que se procedié a identificar cada elemento con el fin de poder agruparlos en una
sola base de datos relacional. Durante su analisis se observé que los datos tenian una
estructura definida (tipos de datos) y que estaban divididos en grupos segun el tiempo
de muestra, estos grupos se denominaron lotes. También se observé que los lotes
pertenecian a experimentos distintos.

Ademas cada dato perteneciente a un lote tenia un tipo de dato distinto, con lo que se
decidié que la aplicacién deberia guardar estos ultimos para que fuera flexible con los
distintos experimentos y los datos pertenecientes a estos.

A B C D E F G H | J K L M N 0 P Q R 8
1 TATUA..IEI SEXO .| PADRE MADRE EDAD_SAC LOTE PESONETO N°DIAZ N°LAB C140 C16:0 C16:1 C18:0 C181 (n-9) C18:1 (n-7) C18:2 C18:3 C20:1 C20:2
2 | 704851 1 12603177 12603062 175 2 80,16 29 29 1,83 2337 272 11,52 &203 296 13,20 0,50 052 0,55
3| 704852 1 12603177 12603062 175 2 ga 77 14 14 212 2347 373 5,08 4334 384 121% 0,93 0,82 0,49
4 704853 1 12603177 12603082 175 2 79,87 5 50 138 2232 207 12,55 4288 2 1372 087 077 0,62
5 | 7o4es4 1 12603177 12603062 175 2 89,95 2 z 1,80 23,02 252 10,45 4337 3,24 127% 0,50 0,56 0,55
6 | 704855 2 12603177 12603062 175 2 73,34 £ 43 165 23,38 281 10,70 4357 3,00 12,99 0,29 0,55 0,55
7 | 704356 2 12603177 12603082 175 2 82 66 56 55 159 241 228 13,07 40,52 288 13,57 085 0,75 0,53
8 | 704857 2 12603177 12603062 175 2 788 50 45 150 2435 245 12,25 4239 273 11,58 0,85 0,85 0,54
9 | ao1182 1 12603176 12603375 1 9 83,90 21 457 1,56 2147 278 10,85 47580 348 975 0,25 0,228 0,50
10| 801183 1 12603176 12603375 171 ] 7363 70 455 128 21,0 233 11,98 4583 285 1212 112 0,84 0,52
11 801164 1 12603176 12603375 1 ] 67,30 32 455 161 20,59 333 852 45,85 352 12,06 1,25 0,58 0,48
12| 801185 1 12603176 12603375 1 9 68,93 40 474 147 20,81 242 11,55 4503 3,04 12,07 117 0,91 054
13| 801168 1 12603176 12603375 171 ] 77,08 T 443 153 19,06 237 10,72 43 58 345 10,64 0,289 113 0,62
44 2N14LT A A7CN2478 ANENIITE A7 n i47c - And Ewr N 24 74 4407 Acen RS 19 no 447 nod nec
W 4 » M| pedigri  pesos . lboratorio .~ matadero | acidos grasos %] [ |
Figura 5: Formato del archivo Excel proporcionado

Gracias a las entrevistas y a la informacion proporcionada se llego a la conclusién de

que los datos se deberian agrupar de una forma similar a la que se muestra en la

Figura 6.
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Datos Fenotipos

Investigadores Experimento Individuos Datos individuos

=g - ——

- s OO

A 4

£,

v

Datos Genotipos

Figura 6: Primera aproximacion del modelo de tipo de datos.
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3.5 Diagramas de casos de uso

Con los diagramas de caso de uso se mostraran las diversas acciones que podrdn
realizar los diferentes usuarios de la aplicacién.

3.5.1 Investigador

En la Figura 7 se puede observar el diagrama de casos de uso del usuario investigador.

o 0 D

Subir archiva Tipo Datos

: Login Subir Archivos Datas
Consultar [atos @

O\ Cambiarl atos Usuario
Exportar Datos % ”____———————%.Q
Investigadar
Q Proyecto
Insertar Tipo Datos O
O Uniee Proyecto

Insertar Datos

hodificar Datos
hadificar Tipo Datos

Figura 7: Diagrama de casos de uso del investigador.
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3.5.2 Administrador

En la Figura 8 se muestra el diagrama de casos de uso del Administrador de la
aplicacion. Este diagrama contiene los mismos casos de uso que el del investigador con
la excepcidn de que se han afiadido los casos de Backup de la base de datos, Consulta
de Logs y el Registro de usuario.

O © Subir archivo Tipo Datns@
Lagin

Consultar D atas Subir Archiwos Datos
Cambiar Datos Usuario
Exportar Datos

Insertar Tipo Datos

Investigador ©
© Unirse Frovects
Insetar Datos :

@ hladificar Datos
Registro usuario
hodificar Tipo Datos

Consultar Logs  Bacdkup base de datos

Froyecto

Figura 8: Diagrama de casos de uso del Administrador.
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3.6 Descripcion de casos de uso
A continuacién se describiran los casos de uso del apartado anterior de forma mas
detallada.

3.6.1 Investigador

En este apartado se describen las actividades que puede realizar el usuario que no es
administrador.

Caso de uso Login

Descripcion Los usuarios que estén registrados podran identificarse para asi
acceder a las siguientes secciones de la aplicacion. Para ello se
introducird el usuario y contrasefia en el menu correspondiente y
se pulsara el botén Enviar.

Actores Investigador, Administrador
Pre-Condicion Entrar en la direccién URL, estar registrado.
Flujo Principal Después de introducir los datos en el formulario y pulsar el botén

Enviar se accedera a la pagina principal de la aplicacidon donde se
mostrard un menu con los diferentes apartados.

Flujo Alternativo @ Datos Incorrectos:
Si alguno de los datos introducidos no coincide con los que hay en
la base de datos, se mostrard un mensaje de error en el
navegador.

Contraseiia olvidada:

Si el usuario se ha olvidado de la contrasefia tendra que
regenerarla respondiendo a una pregunta de seguridad que habra
escrito anteriormente.

Caso de uso Cambiar datos de usuario

Descripcion El usuario podra cambiar todos sus datos de registro, también el
nombre de usuario, si no esta siendo usado.

Actores Investigador, Administrador.

Pre-Condicion Estar identificado.
Flujo principal Una vez rellenado el formulario y pulsado el botén enviar se
mostrara un mensaje indicando que los datos han sido modificados

correctamente.
Flujo Algin campo esta vacio:
Alternativo Si alguno de los campos obligatorios esta vacio se mostrara un

mensaje de error indicandolo.

D
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Caso de uso Proyecto
Descripcion Los usuarios podran crear o eliminar un proyecto.
Actores Investigador, Administrador.

Pre-Condicion Estar identificado.

Flujo Principal El usuario del proyecto pulsara sobre el botén de Crear proyecto y
se le mostrara un formulario con los datos necesarios para crear un
nuevo proyecto.

Sub-Flujo Botdn eliminar proyecto:

Pulsando este botdn se le preguntara si desea eliminar el proyecto
y en caso afirmativo se procederd a su eliminacién.

Flujos El proyecto ya existe:

Alternativos Si el usuario intenta crear un proyecto que ya existe previamente,
se mostrara por pantalla un error advirtiendo que la abreviatura del
proyecto escrita ya estd siendo utilizada por un proyecto anterior.

Caso de uso Unirse Proyecto
Descripcion Los usuarios podran unirse o borrarse de un proyecto.
Actores Investigador, Administrador.

Pre-Condiciones Estar identificado, que el proyecto y el usuario a unir existan.

Flujo Principal El jefe del proyecto seleccionard a los usuarios que quiere que se
unan al proyecto y pulsara el boton Unirse. Una vez pulsado dicho
botdn, se mostrara un mensaje que informara de que la operacién
se ha realizado correctamente.

Sub-Flujo Botdn eliminar del proyecto:

Pulsando este botdn se mostrard un mensaje preguntando si
realmente se desean eliminar los usuarios seleccionados, y en caso
afirmativo se eliminaran del proyecto.

Caso de uso Subir archivo tipo de datos

Descripcion Los investigadores podran subir un archivo con los diferentes
tipos de datos que seran utilizados en la aplicacion. Para ello se
seleccionara el archivo y se pulsara el botén Subir.

Actores Investigador, Administrador.
Pre-Condicion Estar identificado.
Flujo Principal Después de seleccionar el archivo y pulsar el botén Subir, se

analizardn los datos para ver si son correctos y se mostrard una
pagina que nos preguntara si queremos insertar la informacién en
la base de datos.
Flujo Alternativo  Datos Incorrectos:

Si alguno de los datos del archivo es incorrecto se mostrara una
pagina donde se informard del error y que permitird descargar un
archivo con informacién sobre dicho error.

Datos Existentes: R
Si los datos ya existen en la base de datos se mostrard un mensaje [&;\
indicandolo y se podra descargar un fichero con los errores.
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Caso de uso Subir archivo de datos

Descripcion Los investigadores podrdn subir un archivo con los diferentes datos
gue seran afadidos a la base de datos. Para ello se seleccionard el
archivo y se pulsara el botén Subir.

Actores Investigador, Administrador.

Pre-Condiciones Estar identificado, que los tipos de datos existan en la aplicacion.

Flujo Principal Después de seleccionar el archivo y pulsar el botdn Subir, se
analizaran los datos para ver si son correctos y se mostrara una
pagina donde preguntard si queremos insertar la nueva
informacidn en la base de datos.

Flujo Datos Incorrectos:

Alternativo Si alguno de los datos del archivo es incorrecto se mostrara una
pagina que informara al usuario sobre el problema ocurrido vy le
dara la opcién de guardar el informe del error en un archivo.

Datos Existentes:
Si la informacion ya existe en la base de datos se mostrara una
pagina indicando el error y se permitira descargarlos en un archivo.

Caso de uso Consultar datos

Descripcion Los usuarios podran seleccionar que datos quieren que se
muestren por pantalla dependiendo de si son fenotipos, genotipos
o caracteristicas del individuo.

Actores Investigador, Administrador.

Pre-Condiciones
Flujo Principal

Sub-Flujos

Estar identificado, haber insertado datos y tipos de datos
previamente.

Después de seleccionar el tipo de consulta a realizar se mostrara
por pantalla los datos seleccionados.

Botdn Exportar Datos:

Si se pulsa el botén Exportar, los datos seleccionados serdn
exportados a un archivo para que el usuario pueda descargarlos a
su ordenador.

N

Y




Desarrollo de una plataforma bioinformdtica para la gestion de datos fenotipicos y moleculares.

Caso de uso Insertar datos

Descripcion Los investigadores podran insertar nuevos datos rellenando el
formulario y pulsando el botén Enviar.

Actores Investigador, Administrador.

Pre-Condiciones Estar identificado, que exista un proyecto, que existan los tipos de
datos.

Flujo Principal Una vez dentro del apartado Gestion de Datos se mostraran los
enlaces, uno para insertar los fenotipos, otro para insertar los
genotipos, otro para insertar los marcadores, otro para insertar los
lotes y el Ultimo para insertar las caracteristicas del individuo.

Sub-Flujos Fenotipos:

Se mostrara un formulario con los datos necesarios para insertar un
nuevo fenotipo al individuo.

Genotipo:
Se mostrard un formulario para insertar los datos necesarios para

crear un nuevo genotipo para un individuo.

Marcador:
Se mostrard un formulario para afiadir un nuevo marcador a la
aplicacion.

Caracteristicas del individuo:
Se mostrara un formulario para insertar las caracteristicas del
individuo.

Lote:
Se mostrara un formulario para afiadir un nuevo lote al proyecto
especificado.
Flujos Tipos de datos del fenotipo, genotipo, marcador, caracteristica del
Alternativos individuo o lote no existen:
Si el tipo de dato no existe en la base de datos se mostrara un
mensaje indicandolo.

El individuo no existe:
Si se intenta insertar informacién sobre un individuo que no existe
en la base de datos se mostrard un mensaje de error indicandolo.

Datos incorrectos:
Si alguno de los datos insertados es incorrecto se mostrard un
mensaje de error donde se informara al usuario.




Caso de uso Insertar tipo de datos

Descripcion Los investigadores podran insertar nuevos tipos de datos
rellenando el formulario y pulsando el botén Enviar.

Actores Investigador, Administrador.

Pre-Condiciones Estar identificado.

Flujo Principal Una vez rellenados los campos del formulario y pulsado el botdn
Enviar se mostrard un mensaje indicando que los datos se han
guardado correctamente.

Flujo Datos incorrectos:

Alternativo Si alguno de los datos introducidos es incorrecto se mostrara un
mensaje indicando el error producido.

Datos existentes:
Si el tipo de dato ya existe en la base de datos se mostrard un
mensaje por pantalla indicado esta incidencia.

Caso de uso Exportar Datos

Descripcion El investigador podrd exportar los datos de un proyecto a un
archivo para poderlos guardar fuera de la aplicacion.

Actores Investigador, Administrador.

Pre-Condiciones
Flujo Principal

Estar identificado, que haya datos y tipos de datos.

El investigador elegira el proyecto del cual quiere exportar la
informacién y el tipo de datos a guardar (fenotipos, genotipos o
caracteristicas del individuo).

Caso de uso Modificar tipo de datos

Descripcion Los investigadores podran modificar/eliminar los tipos de datos
existentes en la aplicacion rellenando el formulario y pulsando el
botdon Modificar/eliminar.

Actores Investigador, Administrador.

Pre-Condiciones Estar identificado, que el dato a modificar exista.

Flujo Principal Una vez rellenados los campos del formulario y pulsado el botén
Modificar/Eliminar se mostrara un mensaje indicando que los datos
se han modificado/eliminado correctamente.

Flujo Datos incorrectos:

Alternativo Si alguno de los datos introducidos es incorrecto se mostrara un

mensaje indicando el error producido.
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Caso de uso Modificar datos

Descripcion Los investigadores podran modificar/eliminar los datos rellenando
el formulario y pulsando el botédn Modificar/Eliminar.

Actores Investigador, Administrador.

Pre-Condiciones Estar identificado, que el dato a modificar exista.

Flujo Principal ~ Una vez dentro del apartado Gestion de Datos se mostraran los
enlaces, uno para modificar los fenotipos, otro para modificar los
genotipos, otro para modificar los marcadores, otro para modificar
los lotes y el Ultimo para modificar las caracteristicas del individuo.

Sub-Flujos Fenotipos:

Se mostrara un formulario con los datos necesarios para modificar
un fenotipo ya existente.

Genotipo:
Se mostrara un formulario para modificar los genotipos ya

existentes.

Marcador:
Se mostrara un formulario para modificar los marcadores.

Caracteristicas del individuo:
Se mostrarda un formulario para modificar las caracteristicas del
individuo.

Lote:

Se mostrara un formulario para modificar el lote de un proyecto.
Flujos Tipos de datos del fenotipo, genotipo, marcador, caracteristica del
Alternativos individuo o lote no existen:

Si el tipo de dato existe en la base de datos se mostrara un mensaje

indicandolo.

El individuo no existe:

Si se intenta modificar informacién sobre un individuo que no
existe en la base de datos se mostrara un mensaje de error
indicandolo.

Datos incorrectos:
Si alguno de los datos modificados es incorrecto se mostrara un
mensaje de error donde se informara al usuario.
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3.6.2 Administrador

El administrador podra realizar las mismas tareas que el investigador ademas de

registrar a los usuarios que considere oportuno, consultar los logs, etc. Por tanto, en

este apartado solo se describirad los casos de uso que no estén incluidos en el apartado

3.5.1.

Caso de uso Registro de usuarios

Descripcion El administrador sera el encargado de registrar a los usuarios que
podran utilizar la aplicacion. Para llevar a cabo esta operacion el
administrador debera rellenar el formulario indicado en dicho
apartado.

Actores Administrador.

Pre-Condicion Estar identificado como administrador.

Flujo Principal Una vez rellenado el formulario y pulsado el botén Enviar se
mostrara por pantalla un mensaje indicando que el usuario ha sido
registrado correctamente y se enviara un email al nuevo usuario
indicandole que ya esta registrado.

Flujo El usuario ya existe:

Alternativo Si el usuario ya existe en la base de datos se mostrara un mensaje
por pantalla indicando el error que se ha producido.

Algun campo estd vacio:
Si alguno de los campos esta vacio se ensefiara un mensaje de error
indicando el problema.

Caso de uso Consultar Logs

Descripcion Todas las operaciones que realicen los usuarios se registraran en
una tabla de la base de datos, que posteriormente podra consultar
el administrador de la aplicacién.

Actores Administrador.

Pre-Condiciones

Flujo principal

Estar identificado como administrador, que se hayan realizado
alguna accién en la aplicacién.

Una vez el administrador a entrado en la pdgina de logs se
mostrardn todas las operaciones que han realizado los usuarios
sobre la base de datos.
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Caso de uso Backup base de datos

Descripcidn El administrador podra guardar una copia del estado actual de la
base de datos.

Actores Administrador.

Pre-Condicion Estar identificado como administrador.

Flujo principal Cuando el administrador pulse sobre el link del backup se le

permitird descargar un fichero SQL, que podra utilizar en cualquier
otra base de datos.

3.7 Diagrama de actividades

Con el diagrama de actividades se podran ver los diferentes caminos que se podran
seguir al realizar una accidn, también se tendra un primer contacto con las acciones
gue se podran llevar a cabo dentro de la aplicacién.

3.7.1 Investigador

En primer lugar el investigador deberd identificarse en la aplicacidn, si la contrasefa
introducida no es correcta se volvera a la pagina de principal de identificacidon. Una vez
identificado, se le permitira importar un archivo, realizar una consulta, crear o unirse a
un proyecto, insertar datos o modificar la informaciéon de usuario. Una vez se ha
realizado una accion el usuario volverd a la pagina principal y tendrd la posibilidad de
realizar otras acciones. En la Figura 9 se puede observar con mas detalle las actividades
que podra realizar el investigador desde que se registre. Hay que tener en cuenta que
el grafico se ha dividido en 2 imagenes para un visionado mas cémodo.
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Figura 9 (a): Diagrama de actividad del investigador.
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Figura 9 (b): Diagrama de actividad del investigador.




Desarrollo de una plataforma bioinformdtica para la gestion de datos fenotipicos y moleculares.

3.7.2 Administrador

La primera accién que podra realiza el administrador serd identificarse en la aplicacidn.
Una vez identificado, se le permitira realizar las mismas tareas que el investigador
ademds de poder registrar a nuevos usuarios, consultar los logs de la aplicacidn,
descargar una copia de la base de datos o restaurarla. En la Figura 10 se puede
observar con mds detalle las actividades que podrd realizar el administrador después
de registrarse.
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Figura 10: Diagrama de actividad del administrador. uY)
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4. Marco tecnoldgico

4.1 Introduccion

En este apartado se explicardn las diferentes herramientas utilizadas para el desarrollo
del proyecto y porque se han seleccionado estas y no otras, ademas también se
explicaran los lenguajes de programacién usados para su realizacién.

4.2 Tecnologias web

A continuacidn se describiran las caracteristicas de varias tecnologias utilizadas para
programar aplicaciones web.

Se ha elegido PHP [5] por ser uno de los lenguajes de
servidor mas populares entre las paginas web y ser de
cadigo abierto y multiplataforma. Como todo lenguaje
de servidor, su codigo se ejecuta en el servidor web,

transformando la pdagina original escrita en PHP en
codigo HTML que pueda reproducir cualquier navegador.

Es un lenguaje muy rdpido con una gran cantidad de librerias que permiten generar
desde archivos PDF hasta imagenes.

Sus mayores ventajas son que permite conexiones con la mayoria de base de datos,
entre las que destaca MySQL, que es libre y gratuito, y de la cual hay una gran cantidad
de documentacién. Ademas se cuenta con la ventaja de que es un lenguaje conocido
por el desarrollador y esto ahorraria esfuerzos en aprender un nuevo lenguaje.

Se ha descartado la tecnologia .NET por tener normalmente un coste mayor que el
resto de tecnologias, y pese a que ya hay alternativas libres bastante buenas aun esta
demasiado sujeto a plataformas de pago. Una de sus ventajas es que soporta diversos
lenguajes de desarrollo.

También se ha descartado Java por qué no era necesaria tanta potencia y complejidad
para el desarrollo de este proyecto y tiene el inconveniente de que su curva de
aprendizaje es demasiado elevada, aunque tiene a su favor que es multiplataforma y
ademas es gratuito.

Una vez se ha seleccionado el lenguaje principal que se utilizard para desarrollar la
aplicacion, hay que mencionar que se utilizard conjuntamente con otros tres lenguajes
muy habituales en aplicaciones web y que son XHTML, CSS y JavaScript y que se

describiran a continuacion. También se utilizara un framework escrito en JavaScript
Jk\r//

llamado JQuery que permitird poner efectos visuales a la aplicacion. Otra de las Y
_J
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herramientas utilizadas sera PHPMailer que es una clase escrita en PHP que se
encargard de enviar emails a los usuarios de la aplicacién

XHTML

Se trata del estandar utilizado para las pdginas web, con el que sélo se debe
representar la estructura de la pagina, sin aplicar ninguna propiedad de estilo, ya que
de esto se encargara el CSS.

CSS

Es el lenguaje utilizado para definir la presentacidn de las paginas escritas en XHTML.
Este lenguaje permite tener todos los aspectos visuales en un solo archivo y asi facilitar
su posterior modificacion, ademas de disminuir el peso total de la web.

Javascript
Es muy similar a Java y permite la interaccidn entre el usuario y la web. A diferencia de
PHP, Javascript es un lenguaje que es interpretado por el navegador.

JQuery

JQuery [8] es un framework escrito en JavaScript que permite simplificar la manera de
interactuar con los documentos HTML, ademds permite realizar animaciones en
JavaScript de una forma rapida y concisa.

Este framework se ha utilizado para crear los menus y hacer diversos efectos visuales
en el proyecto.

DataTables
DataTables [9] es un plug-in para la libreria JQuery. Esta aplicaciéon permite crear tablas
mas atractivas utilizando las mismas herramientas que JQuery.

Esta aplicacién se ha utilizado para mostrar las consultas a la base de datos en tablas
con paginacion, y asi hacer mas agradable el visionado de los datos.

JQuery Tooltip
JQuery Tooltip es una libreria JavaScript que extiende las propiedades de JQuery y la
cual da la posibilidad de personalizar los tooltips mediante CSS.

Esta libreria se ha utilizado para mostrar ventanas de informacion en las paginas,
ademas también se ha utilizado para mostrar la informacién conveniente de los
genotipos.

PHPMailer

PHPMailer es una clase escrita en PHP que facilita el envio de correos, afadiendo
facilidad en el envio de correos adjuntos, en formato HTML y con diferentes
codificaciones. Ademas una de las cualidades que mas interés presenta es que (UJ)

P
nn
A

funciona con multiples servidores de correo.
I 400000000
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Esta clase la se utilizara para el envio de correos entre los usuarios y para el envio del
correo de bienvenida de la aplicacién.

Perl

Perl es un lenguaje para manipular textos, ficheros y procesos. Este lenguaje
proporciona una forma facil y legible para realizar trabajos que normalmente se
desarrollarian en C o en algun Shell. Podria decirse que Perl estd a caballo entre un
lenguaje de alto nivel (tipo C) y un 'Commands shell'. Es un lenguaje muy utilizado para
la elaboracion de aplicaciones CGl.

4.3 Base de datos

PostgreSQL

Posee una gran escalabilidad. Es capaz de ajustarse al nimero de CPU’s y a la cantidad
de memoria que posee el sistema de forma éptima, haciéndole capaz de soportar una
mayor cantidad de peticiones simultdneamente de manera correcta. Sus
inconvenientes son que consume gran cantidad de recursos, es de 2 a 3 veces mas
lento que MySQL.

Oracle

Uno de los mejores gestores de base de datos ya que es de los que cumplen mas
condiciones del estandar SQL. Ha sido descartado por ser mds lento que MySQL y
porque el proyecto se decidié desarrollar con software libre

y este es software propietario.

MySQL M g

El sistema gestor de base de datos elegido es MySQL [10],

que al igual que PHP, es libre, gratuito y multiplataforma. Su integracién con PHP es
buena, y hasta ahora han sido el conjunto mas utilizado para el desarrollo de paginas
web. Es uno de los gestores mas rapidos, y esa ha sido una de las razones por las que
se ha seleccionado este gestor.

PHPMyAdmin

Como se ha seleccionado el gestor de base de datos MySQL se ha optado por esta
herramienta que permite realizar las operaciones con la base de datos MySQL desde el
navegador. Se trata de una aplicacidon escrita en PHP, y que por tanto necesita un
servidor web con PHP instalado para funcionar.

4.4 Apache

Se necesita un servidor web para interpretar las paginas PHP y que proporcione el
WDJ\‘,

cddigo HTML al navegador, en este caso se ha utilizado Apache que, al igual que PHP y ;jb
MySQL, es libre, gratuito y multiplataforma. ‘
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4.5 Notepad ++

Se trata de un editor de texto bastante potente, excelente para programacion gracias a
su rapidez y su reconocimiento de lenguajes. Se ha elegido este editor por consumir
POCOS recursos.

4.6 R

R [13] es un lenguaje de programacién orientado a objetos y destinado al
analisis estadistico y la representacion de datos. R se puede considerar
como una implementacién diferente de S. Hay algunas diferencias
importantes, pero mucho del cddigo escrito para S puede ser ejecutado
bajo R.

Se ha elegido este lenguaje por ser cada vez mas utilizado en la comunidad
bioinformatica.

4.7 mKklInstaller

Mkinstaller [12] es una aplicacidn que sirve para crear un instalador del sitio web y
facilita la distribucién del mismo. Ademds permite definir diferentes variables
necesarias para la puesta en marcha de la aplicacidn.

LY

N
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5. Disefio de la aplicacion

5.1 Introduccion

En este capitulo se van a utilizar diferentes técnicas y principios con el propdsito de
definir un sistema con suficiente detalle como para poder realizarlo fisicamente.
El objetivo principal es producir un modelo o representacién del sistema que pueda ser
utilizado en la fase de implementacién. Por tanto se vera tanto el disefio de la interfaz
grafica como el disefio de la base de datos a partir de los datos proporcionados.

5.2 Modelo de datos

En esta fase se transformara la informacién proporcionada, que ha sido mostrada en el
capitulo de analisis, en la estructura de datos necesaria para la implementaciéon de la
base de datos. Este disefio previo sera vital para un buen funcionamiento de la
aplicacion y para que el usuario final tenga una experiencia positiva al utilizarla.

5.2.1 Diseio del modelo de datos

Después del primer analisis se llegd a la conclusién que el modelo de datos tenia que
ser algo parecido a la Figura 11. Como se puede observar se tiene el grupo de tablas
llamado “Datos”, que es donde se guardara la informacidn obtenida en las distintas
investigaciones. Esta tabla ha surgido de la fusién de las tablas de fenotipos vy
genotipos mostradas en el capitulo de analisis y por lo tanto guardard toda la
informacioén referente a ellos. También se pueden observar el grupo de tablas “Datos
Individuo” e “Individuo” que guardaran la informacidn obtenida/medida de cada uno
de los especimenes estudiados, en el primer grupo, vy la informacién comun del
individuo, en el segundo.

Otro grupo de tablas es el de “Tipo de datos”, sera en este donde se guardaran los
diferentes tipos de datos utilizados en la aplicacién, como pueden ser edad, peso,
microsatélites, y que tendran que ser definidos por el usuario para poder comenzar a
utilizar la aplicacion.

También se tiene el grupo de tablas “Experimentos” que es donde se guardara la
informacién referente a los experimentos, como puede ser los individuos que
pertenecen a él, o una descripcién por ejemplo.

Junto con el grupo de experimentos se tiene el grupo de “Lotes”, que son las
agrupaciones de observaciones realizadas durante el mismo periodo de tiempo.

Ademas también estd la parte de Investigadores que es donde se guardarad la
informacion referente a estos.
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Disefio de la Aplicacion
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Figura 11: Tipo de datos.
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5.3 Interfaz grafica

Para la interfaz grafica se ha utilizado un disefio de Free CSS Templates. Estos disefios
tienen licencia Creative Commons 2.5 que permite su uso tanto comercial como no
comercial y también permite su modificacidn por parte de los desarrolladores. Estos
disefos son 100% CSS, para poder intercambiarlos, si se desea, de forma rapida.

5.3.1 Estructura de la pagina

En la Figura 12 se puede ver la cual sera la estructura de la interfaz. Como se puede
apreciar las paginas se dividen en cuatro zonas. La cabecera, donde se mostrard una
imagen de la facultad de veterinaria e informara del departamento para el cual ha sido
realizado este proyecto. El pie de pdgina que informard que la aplicacién cumple con el
estandar XHTML. La zona de la izquierda serd donde se muestre el menu con las
distintas opciones que habra disponibles para los usuarios de la aplciaciéon. Y por
ultimo la zona central que sera donde se muestre toda la informacién al usuario.

CABECERA

MENU INFORMACION

PIE DE PAGINA

Figura 12: Pagina principal de la aplicacién.

5.3.2 Menu de la aplicacion

5.3.2.1 Menu del Investigador

Como se puede apreciar en la Figura 13 el menu sera en forma de acordeén, con lo
gue se nos mostraran las acciones una vez se ha pulsado sobre una cabecera del
mismo. Esta forma de menu es practica ya que solo se muestran las opciones de la
cabecera elegida mientras el resto permanece oculto hasta que es requerido, con lo
gue ocupa menos espacio que un menu convencional.
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OPCION 1

® OPCION 1.1
¢ OPCION 1.2
¢ OPCION 1.3

OPCION 2
OPCION 3

OPCION 4

Figura 13: Menu de la aplicacion.

5.3.2.2 Menu del administrador

El menu del administrador tiene las mismas opciones que el menu de un usuario no
administrador, con la Unica diferencia de que se posee una zona mas que es donde
estaran las acciones de administracion de la aplicaciéon. En la Figura 14 se puede

apreciar como quedaria el menu del administrador.

OPCION 1

#® OPCION 1.1
¢ OPCION 1.2

¢ OPCION 1.3

OPCION 2
OPCION 3

OPCION 4
ADMINISTRADOR

Figura 14: Menu del administrador.
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5.3.3 Zona de informacion

En la zona de informacién es donde trabajara el usuario con los datos almacenados en
la base de datos. Es donde se le mostraran los formularios, las consultas y los
resumenes. En la Figura 15 se puede apreciar cdmo se mostrara un formulario en esta

zona central.

CABECERA
DATOS 1 | |
MENU INFORMACION gl | ;705> | |
DATOS 3 | |
PIE DE PAGINA

Figura 15: Formulario en la zona de informacién.

5.3.4 Botones

Dependiendo de la actividad que se elija se mostrardn unos botones u otros, en la
Figura 16 se muestran los botones que se pueden encontrar dentro de la aplicacién:

4 = G 7 b 9 1o 11 12 13 14

Figura 16: Ejemplos de botones dentro de la aplicacién.

A continuacidén se explicara para que se utilizara cada uno de ellos:

e Elicono 1 se mostrara cuando se tenga que guardar informacion en la base de
datos.

e Elicono 2 surgird cuando se vaya a modificar informacién de la base de datos.

e Elicono 3 aparecera cuando se vaya a eliminar informacion.

e El icono 4 saldra cuando después del formulario hay una nueva pdgina. Indica
que hay mas paginas por rellenar.

e Elicono 5 indicard que se podrd descargar la informacién a un archivo.
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e Elicono 6 significara que se podra descargar el resumen de las operaciones.

e Elicono 7 aparecera cuando se pretenda subir un archivo a la aplicacién.

e Elicono 8 se mostrara cuando se quiera eliminar un proyecto.

e Elicono 9 se podra utilizar cuando se pretenda dar de alta un nuevo proyecto.

e Elicono 10 servira para afnadir un nuevo usuario a un proyecto.

e Elicono 11 se deberad utilizar para dar de baja a un usuario del proyecto.

e Elicono 12 es el icono de informacion y por lo tanto aparecera en todas las
paginas de la aplicacidn.

e Elicono 13 aparecerd cuando se genere una nueva contrasena.

e Elicono 14 servira para salir de la aplicacion.

5.3.5 Breadcrumb

El Breadcrumb mostrard el camino que se ha seguido hasta llegar a la pagina actual.
Este se basa en la navegacidn paso a paso, con lo que si se quiere volver a una pagina
anterior solo se tendrd que pulsar sobre el paso correspondiente y se accederd a ella.
En la Figura 17 se puede apreciar cdmo se disefiara el breadcrumb.

Figura 17: Ejemplo de Breadcrumb

5.4 Base de datos

La base de datos es una de las partes mas importante del proyecto ya que es en ella
donde se almacenara toda la informacion utilizada por la aplicacién. Y ademas de la
base de datos dependera el buen funcionamiento del programa.

5.4.1 Diagrama

Como se puede ver en la Figura 18 tenemos la base de datos disefiada para este
proyecto a partir del modelo de datos, como se puede observar esta dividida en
diferentes apartados que se describirdn a continuacion:

7/
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(A) En estas tablas es donde se guardarda la informacion de los diferentes
experimentos, asi como los diferentes investigadores que han participado en
ellos.

(B) Aqui se guardara la informacion de los investigadores y las preferencias que
han seleccionado en la aplicacién.

(C) En esta parte es donde se guardara la informacidn de los individuos. En C1y C3
se guardardn los Fenotipos y Genotipos respectivamente y en C2 se guardard
la informacién comun de los individuos, como por ejemplo el padre y madre
de un individuo.

(D) En D1 es donde se guardara el tipo de datos que se utilizara en la aplicacion.
En D2 se almacenaran los datos de cada individuo dependiendo del tipo al que
pertenezcan, entero, coma flotante o cadena.

(E) En esta tabla se guardara los datos sobre el investigador que ha modificado la
base de datos.

(F) Esta tabla guardara la versién de la base de datos actual y guardara el usuario
gue ha realizado la modificacion.

(G) Esta parte guardara las sesiones del investigador asi como las posibles sesiones
que se le envien por parte de otros usuarios.

(H) Aqui se guardaran los mensajes internos que se envien entre los
investigadores.

Se ha optado por esta forma de disefiar la base de datos, porque se pretendia crear
una aplicacién que soportara cambios en los individuos y los datos obtenidos de ellos,
por ejemplo, cambiar la informacién de animales por la de vegetales, o afiadir un
nuevo fenotipo a los ya existentes. Esta funcionalidad de la base de datos se consigue
gracias a que se ha implementado una tabla con los tipos de datos utilizados
(“TipoDatos”), de esta manera si se necesitara un nuevo dato solo se tendria que
insertar en esta tabla y ya estaria disponible en la aplicacién.
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Experimentos

:| CaracteristicasExperimento v
idExperimento INT(10)

& nombre LOMGTEST

¢ descripcion TEXT

& jefe WARCHAR(4S)

¢ abreviatura WARCHAR(45)

[PRIMARY

Investigadar

| Preferencias ¥
user WARCHAR45)

¢ pagina INT{10)

o letra INT(10)

[ PRIMARY |

[#]

| Experimento ¥

"] Lote v
idExperimnento IMT(10)
id INT{ 100

& tiempo INT{10)

| idExperimento IMT{10) |

v

PRIMARY
Fareign_Expetimento

:| Experimentolnvestigador v
user YARCHAR(4S) ‘

Sesiones

1< < descripcion LONGTEXT
& numFenaotipos INT(10)
v

PRIMARY
Foreign_rn_experimento

| InvestigadorSesion ¥

ensajes

|

~| InvestigadorMensaje v
idUser YARCHAR(45)

‘ idMensaje IMT(10) ‘

k J

PRIMARY
Fareign_im_mensaje

| Mensajes v
id INT( 107

& mensajes LOMGTEST

& aukor INT{10)

& wisko TINYINT(4)

[PRIMARY |

Figura 18 (a): Diagrama de las tablas de la base de datos

| PRIMARY |

1 |

user YARCHAR{4S) ‘

idExperimenta IMT{10) id IMT{10)
L4 L4
PRIMARY ‘ PRIMARY ‘
Fareign_gi_expetimento Fareign_is_id

"] Investigador ¥
user YARCHAR{45)

¢ pass WARCHAR(S)

<& email WARCHAR4S)

4 adrmin INT(10)

4 ulbimodcceso INT(10)

4 pregunta LOMETEXT

4 respuesta LOMNGTERT

& direccion LOMGTEXT
4 telefono INT{10)

% nombre VARCHAR{45)

Versidn base de datos

< apelidos WARCHAR(4S)
v

+

|

|

L——
|

Registro E\rentoF
J_ E

/h
—| TablaLogs v

id IMT{ 107
4 usuatio VARCHAR(4S)

@ accion LONGTEXT
& biempo INT{10)

PRIMARY
Fareign_log_investigadar

i

"~ TablaBD v
id TMT{ 10
G wersion INT(10)
G ulbimodcceso INTE10)
user WARCHARL4S)
L

PRIMARY
Fareign_tablaBD_usuario

" | Sesiones ¥
id INT(10)
& sesion LONGTEXT
& user WARCHARS)
L J
[PRIMARY |
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| Experimento ¥

| idExperimento INT(10) |

¥

PRIMARY
Foreign_Experimento

Fenotipos

Individuo
| Lote v
"] Individuo ¥
idExperimenta INT{10} __
AT "] LoteIndividuo ¥ | idIndividua INT{10) |
i
ot WT(L0) id INT(10% —H v
iempa
idIndividuo INT{10) PRIMARY
H——= ¢ descripeion LOMGTERT v Foreign_individuo
4 numFenatipos INTI10) PRIMARY
¥ Foreign_lotelnd_jdIndividuo
PRIMARY
Faoreign_m_experimenta
| caracteristicasIndividuo ¥
J: —:l ‘ idIndividuo INTE10) ‘
~ | LoteFenotipo ¥ . id INT(10
"] Fenotipo ¥ v
idLate INT(10)
. . idFenatipa INT(10) PRIMARY
idFenatipo YARCHAR(4S) d INTCA0) Fareign_d_datos
idIndividuo IMNT{10) v
v
PRIMARY %
PRIMAR' Foreign_f_datos
Fareign_IF_fenotipo
¥ Genotipo
| GenotipoMarcador v
idaenaotipo INT{10)
Datos idMarcador INT(10)
L
"] TipoDatos v
. . FRIMARY
:l Datos ¥ id INT(10) Foreign_&enatipoMarcador_marcador
id INT(L0Y ¢ nombre YARCHAR(4S)
idDato INT(10) & min FLOAT -
v & max FLOAT ~] Genotipo ¥
PRIMARY r y H ondo WARCHAR{4S) e
Foreign_datos error VARCHAR4S
@ (45) idIndividuo INT{10)
4 tipo YARCHAR4S
F (45) idDatas INT{10)
v Lt
v | | Marcador v
[PRIMARY |
PRIMARY id IMT(10)
Foreign_g_individua ¢ posicionFisicafelativa INT
Foreign_g_datos & clase YARCHAR(4S)
G nivel INT(L0)
Datos (Wariables) ¢ ploidia INT{10)
< comentario LOMNGTEXT
& nombre YARCHAR(45)
"] cadenas ¥ " | Enteros ¥ " | Flotantes ¥ ¢ cromasama YARCHAR(45)
id INT(10) id INT{ 10 id INT{ 107 » posicionzenetica FLOAT
& cantidad TEXT 4 cantidad INT(11) ¢ cantidad FLOAT v
= v = [PRIMARY |
PRIMARY

PRIMARY
Foreign_c_datos

Foreign_e_datos

PRIMARY
Foreign_fl_datos

Figura 18 (b): Diagrama de las tablas de la base de datos
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5.4.2 Estructura

En este apartado se mostrard con mas detalle las diferentes tablas que forman parte
de la base de datos y se explicaran cada uno de sus campos y la funcién que tienen
dentro de esta.

Tabla Investigador: Esta tabla contiene toda la informacién necesaria para
identificar a un usuario de la aplicacion, ademds también sirve para indicar si dicho
usuario tiene permisos de administrador.

Campo Tipo Descripcion

user varchar Clave primaria. Este campo contiene el identificador
de los investigadores.

pass varchar Contrasena del usuario.

email Contiene la direccion de correo electréonico del

varchar .

usuario.

admin int Indica si el usuario es administrador (1) o usuario (0).

ultimoAcceso int Guarda la fecha del ultimo acceso del usuario.

pregunta longtext Guarda la pregunta que se realizara en caso de perder
la contrasefia.

respuesta longtext Contiene la respuesta asociada a la pregunta.

direccion longtext Contiene la direccion del usuario.

telefono int Guarda el teléfono del usuario.

nombre varchar Este campo guarda el nombre del usuario.

apellidos varchar Aqui se guardan los apellidos.

Tabla Mensajes: Contiene los mensajes internos enviados entre los investigadores.

Campo Tipo Descripcion

id int-auto Clave primaria. Identificador de cada uno de los
incremental mensajes.

mensajes longtext = Contiene el mensaje escrito por el usuario.

autor int Identifica al usuario que ha escrito el mensaje.

visto boolean Indica si el usuario ha visto el mensaje.

Tabla InvestigadorMensaje: Tabla que une al usuario con sus mensajes.

\ Campo \ Tipo Descripcion
idUser varchar Clave primaria y fordnea. Contiene al usuario que
tiene un mensaje.
idMensaje int Clave primaria y foranea. Identificador del mensaje.

IS
UnJ
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Tabla Sesiones: Contiene las sesiones guardadas por el usuario y las sesiones que le

han enviado otros usuarios.

\ Campo Tipo \ Descripcion
id int Clave primaria. Identificador de las sesiones
guardadas en la aplicacién.
sesion longtext Contiene la sesion guardada.
user varchar Usuario que ha enviado o guardado la sesién.

Tabla InvestigadorSesion: Tabla que une las sesiones con los investigadores.

Campo Tipo Descripcion

user varchar Clave primaria y foranea. Contiene el usuario al cual
pertenece la sesion.

id int Clave primaria y foranea. Contiene el identificador

de la sesion.

Tabla Preferencias: Esta tabla guarda las preferencias que el usuario ha elegido en

la aplicacién.

Campo Tipo Descripcion

user varchar Clave primaria y fordnea. Contiene el usuario que ha
elegido sus preferencias.

pagina int Contiene las preferencias elegidas para la paginacién
de los resultados.

letra int Contiene el tamano de la letra de la aplicacién.

Tabla CaracteristicasExperimento: Guarda toda la informacién acerca de los

proyectos.

Campo Tipo Descripcion

idExperimento int-auto Clave primaria. Contiene el identificador del
incremental experimento.

nombre longtext Guarda el nombre del experimento.

descripcion text Este campo contiene una pequeiia descripcidn de lo

gue se hace en el experimento.
jefe varchar Identifica al jefe del proyecto.
abreviatura varchar Contiene la abreviatura del nombre del proyecto.
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Tabla Experimento: Guarda todos los identificadores de los experimentos.

Campo Tipo Descripcion

idExperimento int Clave primaria y fordanea. Contiene los
identificadores de los experimentos.

Tabla Experimentolnvestigador: Guarda los usuarios que estan inscritos en un
experimento.

Campo Tipo Descripcion
user Clave primaria y fordnea. Este campo guarda el
varchar .
usuario.
idExperimento Clave primaria y foranea. Contiene el identificador

int .
del experimento.

Tabla TipoDatos: Contiene todos los datos que se utilizaran en la aplicacion.

Campo Tipo Descripcion
id int-auto Clave primaria. Identificador de los datos.
incremental
nombre varchar Nombre de los datos.
min float Valor minimo que puede tener el dato. En caso de
gue el dato sea una cadena este campo sera null.
max float Valor maximo que puede tener el dato. En caso de
gue el dato sea una cadena este campo sera null.
nulo Valor que tendrd el dato si no tiene un valor
varchar
concreto.
error varchar Valor que tendrd el dato si es un valor erréneo.
tipo Nos dice de qué tipo es el dato (Entero, Float o
varchar
Cadena).

Tabla Datos: Esta tabla sirve para unir las tablas que contienen los valores de los
datos con la tabla TipoDatos y con las tablas de Individuo, Fenotipo y Genotipo.

Campo Tipo Descripcion
id int-auto Clave primaria. Contiene el identificador de los
incremental = datos.
idDato int Clave primaria y foranea. Guarda el identificador del
tipo de dato.
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Tabla Individuo: Esta tabla guarda los identificadores de los individuos.

Campo Tipo Descripcion

idIndividuo . Clave primaria 'y fordnea. Contiene los
int . e o
identificadores de los individuos.

Tabla CaracteristicasIndividuo: Esta tabla une a cada individuo con sus datos.

Campo Tipo Descripcion
idiIndividuo int-auto Clave primaria. Guarda el identificador del individuo.
incremental
id int Clave primaria y foranea. Contiene el identificador
de los datos.

Tabla Lote: Guarda la informacidn sobre los lotes de los fenotipos.

Campo Tipo Descripcion

idExperimiento int Clave primaria y foranea. Contiene el identificador
del experimento.

id int-auto Clave primaria. Contiene el identificador del lote.

incremental

tiempo int Guarda el periodo en el cual se ha realizado las
medidas del lote.

descripcion longtext Contiene una pequeia descripcién del lote.

numFenotipos int Contiene el nimero de fenotipos que tiene este lote.

Tabla Fenotipo: Esta tabla une cada muestra con los datos de los fenotipos que
pertenecen a ella.

Campo Tipo Descripcion

idFenotipo int Clave primaria. Contiene el identificador del
fenotipo.

id int Clave primaria y fordnea. Contiene el identificador de
los datos.

O
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Tabla LoteFenotipo: Esta tabla une los lotes con los fenotipos.

Campo Tipo Descripcion

idLote int Clave primaria y foranea. Contiene el identificador
del lote.

idFenotipo varchar  Clave primaria. Contiene el identificador del
fenotipo.

idiIndividuo int Clave primaria. Contiene el identificador del

individuo al cual pertenece el fenotipo.

Tabla Lotelndividuo: Esta tabla une los lotes con los individuos.

Campo Tipo Descripcion

id int Clave primaria y foranea. Contiene el identificador
del lote.

idindividuo int Clave primaria y foranea. Contiene el identificador

del individuo.

Tabla Genotipo: Esta tabla une cada genotipo con los datos y el individuo al que

pertenece.
Campo Tipo Descripcion
id int-auto Clave primaria. Contiene el identificador del
incremental = Genotipo.
idIndividuo int Clave primaria y foranea. Contiene el identificador
del individuo.
idDatos int Clave primaria y foranea. Contiene el identificador

de los datos.
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Tabla Marcador: Esta tabla guarda toda la informacion que es fija para el genotipo.

Campo Tipo Descripcion
id int-auto Clave primaria. Identificador del marcador.
incremental
posicionFisicaRelativa int Guarda la posicién fisica del marcador.
clase Contiene el tipo al que pertenece el
varchar
marcador.
nivel int Guarda el numero de valores que puede
tomar el marcador.
ploidia int Contiene la cantidad de muestras de un
marcador que tiene la tabla genotipos.
comentario Contiene un pequefio comentario sobre el
longtext
marcador.
nombre varchar Contiene el nombre del marcador.
cromosoma varchar Contiene el cromosoma de este marcador.
posicionGenetica float Guarda la posicién genética del marcador.

Tabla GenotipoMarcador: Esta tabla une los genotipos con la tabla marcadores.

Campo Tipo Descripcion

idGenotipo int Clave primaria y foranea. Contiene el identificador del
genotipo.

idMarcador int Clave primaria y foranea. Contiene el identificador del
marcador.

Tabla Enteros: Esta tabla guarda los datos que son enteros.

Campo Tipo Descripcion

id int Clave primaria y foranea. Contiene el identificador
del dato.

cantidad int Este campo guarda el valor del dato.

Tabla Flotantes: Esta tabla guarda los datos de tipo coma flotante.

Campo Tipo Descripcion

id int Clave primaria y foranea. Contiene el identificador
del dato.

cantidad float Este campo guarda el valor del dato.

Unl
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Tabla Cadenas: Esta tabla guarda los datos que son del tipo cadena.

Campo Tipo Descripcion

id int Clave primaria y foranea. Contiene el identificador
del dato.

cantidad text Este campo guarda el valor del dato.

Tabla TablaLogs: En esta tabla se guardan los datos sobre el investigador que ha
modificado la base de datos y el tipo de modificacién que ha realizado.

Campo Tipo Descripcion
id int-auto Clave primaria. Este campo es el identificador de la
incremental informacion introducida en la tabla.
usuario varchar Contiene el identificador del wusuario que ha
producido un log.
accion longtext Contiene la descripcién del log.
tiempo int Contiene la fecha en la que se ha producido el log.

Tabla TablaBD: En esta tabla se guarda la informacién acerca de la version de la
base de datos que se esta utilizando en la aplicacién, ademas también se contiene
informacién referente a cuando se produjo esta version y quien la realizo.

Campo Tipo Descripcion
id int-auto Clave primaria. Este campo es el identificador de la
incremental informacion introducida en la tabla.
version int Contiene la version de la base de datos.
ultimoAcceso int Contiene la fecha y hora en la que se cambid de base
de datos.
user varchar Clave primaria y fordnea. Contiene al usuario que

realizé el cambio.
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5.5 Planificacion

A continuacién se describen las variaciones que ha sufrido la planificacion una vez se
ha avanzado en el proyecto. Como podemos ver ha surgido nuevas tareas y la duracién
de otras a cambiado, pero el esqueleto inicial se mantiene intacto.

Fases del proyecto

Descripcion de las tareas Duracién
Estudio previo del proyecto 6h
Entrevistas con el tutor 1h
Estudio previo del proyecto 5h
Estudio de viabilidad 45 h
Entrevistas con el tutor 10 h
Estudio de viabilidad 35h
Disefio de la base de datos 40 h
Estudio de la informacidn proporcionada 10 h
Aportaciones del profesor de la unidad genética 10 h
Disefio de la base de datos 20 h
Disefio de la interfaz de usuario 40 h
Entrevistas con tutor y con profesor de unidad de genética 10 h
Disefio de la interfaz de usuario 30h
Programacion de la aplicacion 120 h
Programacion de la base de datos 2h
Programacion de la interfaz de usuario 50h
Programacion de parser para la subida de archivos Excel 25h
Programacion de un script para la comunicacién entre la 10 h
aplicacion y R
Programacion de hojas de estilo 23 h
Comprobacion de cumplimiento de estandares 10 h
Pruebas 35h
Elaboracion de la documentacion 50 h
Total 336 h

La Unica tarea que ha sido modificada son las entrevistas con el profesor de la Unidad
de genética y mejora y con el tutor del proyecto. Esta tarea se ha puesto como
subtareas de otras ya que se considera que las entrevistas se realizaran durante todo
el proyecto.

La fecha de entrega no se vera seriamente afectada ya que se tenia un margen de
demora para posibles imprevistos y ademas se ha podido dedicar mas tiempo y por
consiguiente se compensara el retraso con una dedicacién mayor.

En la Figura 19 se puede observar el diagrama de Gantt del proyecto, con las nuevas
estimaciones de la duracién de cada una de las tareas una vez asignados los recursos.
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Implementacion

6. Implementacion

En este apartado se verd el estilo de codificacién, las clases y variables utilizadas y
algunos ejemplos de cdodigo.

En resumen lo que se pretende es transportar el disefio definido en apartados
anteriores a un cédigo escrito, en este caso se ha seleccionado PHP.

6.1 Implementacion de la interfaz

6.1.1 Implementacion de la estructura de la pagina

Como se puede ver en la Figura 20 se conserva la estructura de la pagina explicada en
el capitulo de disefio. En la cabecera se ha colocado una imagen de la facultad de
veterinaria y se ha indicado el departamento al que pertenecen los futuros usuarios de
la aplicacion. En el pie de pagina se ha afiadido un link para comprobar que la pagina
cumple con el estandar de XHTML. En la zona izquierda se puede observar cémo se ha
implementado el menu de la aplicacidn. Y por ultimo en la zona central serd donde se
mostraran los datos que se han insertado en la aplicacién.

Departamepto|gie Cier

Unidad cle Genetica

Ui Bienvenido a la web del Departamento de Ciencia Animal y de los Alimentos
1m Para poder entrar debes identificarte en el mend de la parte izguierda de la pagina.
Contrasefia:
b
Registrarse
4 Has olvidado la
contrasefia?
W3C 3 v

Figura 20: Implementacion de la estructura de la pagina.
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6.1.2 Menu de la aplicacion

6.1.2.1 Menu del Investigador

En la Figura 21 se puede observar el menu de los investigadores que se ha
implementado para la aplicacion. Como se puede ver es en forma de acordedn vy se
divide en diferentes apartados que se explicaran a continuacion.

* Inicio

Pagina principal
Perfil
Preferencias
syarios

Proyecto
Importar

Gestion de datos

Login

Bienvenido: adri @

L Mensajes: O

Figura 21: Menu de los investigadores

e Menu Inicio: En este menu se podra ir a la pagina principal de la aplicacion.
Ademads se podra cambiar el perfil y las preferencias de los usuarios. También
se podrd enviar mensajes al resto de personas registradas en la aplicacion.

e Menu Proyecto: Aqui se podrd dar de alta un nuevo proyecto y se podra
modificar o eliminar un proyecto ya existente.

e Menu Importar: En este menu se podrdn subir los archivos con la informacion a
insertar en la aplicacion.

e Menu Gestidn de datos: En esta zona se podran insertar los datos a mano o se
podran modificar o eliminar los datos ya existentes.

e Menu Consultas: Se podran consultar los tipos de datos, la informacidn de los
individuos asi como sus fenotipos y genotipos.

e Menu Sesiones: En este menu se podrdn guardar o recuperar las consultas
realizadas. También se podran enviar al resto de los usuarios o recuperar las
consultas que nos envien.

9§
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Implementacion

6.1.2.2 Menu del administrador

En la Figura 22 se presenta el menu del administrador. Como se puede observar todas
las zonas son idénticas a las del menu del investigador, excepto la ultima que es
exclusiva del administrador, y le ayudara a gestionar la aplicacion.

Este ultimo menu se podra descargar una copia de seguridad de la base de datos y
restaurar una copia de la version anterior. También se podra dar de alta a un nuevo
usuario y eliminar a uno existente. Otra de las opciones sera ver los registros que ha
producido el uso de la aplicacién por parte de los usuarios.

Inicio
Proyecto
Importar

GCestion de datos

Sesiones

* Administrader
Backup base de datos
Restaurar base de datos
Fueyo usuario
Elirminar usuario
Logs

Lagin
Bienvenido:111 @

L Mensajes: 0

Figura 22: Implementacion del menu del administrador
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6.1.3 Zona de informacion

En la Figura 23 se puede ver un ejemplo de lo que aparecera en la zona central de la
aplicacion. Esta zona presentard la informacién que hay almacenada en la base de
datos y nos mostrara distintos formularios para interactuar con ella.

Identificador del individuo & .
tatuaje d E 1

Individun; &
04860

Tipo de dato: @
microsatelites hd

Alelol: &
[

Alelo?: &
[

Marcador &
ASGANDDDONG ¥

Figura 23: Ejemplo de informacidn presentada en la zona de informacién.

6.2 Estructura de la aplicacion

En la Figura 24 se puede apreciar la estructura que tiene la aplicacion. Como se puede
apreciar se divide en diferentes médulos que seran expuestos a continuacion.

e Modulo Pagina principal: Es la pagina inicial y es desde donde se podra acceder
al resto de las acciones de la aplicacion.

e Moddulo Proyectos: En este mddulo se podran crear nuevos proyectos y
eliminar y modificar los proyectos ya existentes.

e Modulo Mensajes: En este modulo los usuarios podran enviar emails y
mensajes internos al resto de personas que utilicen la aplicacién.

e Moddulo Consultas: En este modulo se podran consultar los datos insertados por
los usuarios en la aplicacion. También se podran filtrar para mostrar solo la
informacidn util para la persona que lo esté consultando.

e Moddulo Operaciones: En este mdédulo se podran realizar operaciones con los
datos consultados vy filtrados.

e Moddulo Importar Archivos: Aqui se seleccionardn los archivos a subir a la
aplicaciéon y se comprobard su integridad para posteriormente insertar la (Un]

. ., N
informacion en la base de datos. S|
[
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e Moddulo Insertar informacién a mano: En este mddulo se podran insertar
nuevos datos rellenando el formulario que se presenta dentro de la aplicacidn.

e Moddulo Modificar Informacion: Aqui se podran modificar los datos existentes
dentro de la aplicacién. Para poder cambiarlos primero habra que consultar los
datos a modificar.

e Moddulo Sesiones: En este médulo se podran guardar las consultas realizadas
por los usuarios asi como recuperarlas. También se podran enviar y recuperar
las sesiones recibidas.

e Moddulo Administrador: En este mddulo el usuario administrador podrd
gestionar la aplicacién y dar de alta a nuevos usuarios.

A parte de estos mddulos también existen dos carpetas dindmicas donde se
guardaran las copias de seguridad de la base de datos. Estas copias se realizan cada
vez que se insertan datos en la aplicacion. La segunda carpeta sera utilizada para
guardar temporalmente los archivos subidos, las operaciones realizadas, etc. Esta
carpeta sera automatica y periddicamente vaciada por la aplicacién.
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Modificar informacién

Usuario

X

Pagina principal

e  ModificarDatos.php
e  ModificarFenotipos.php
e  ModificarGenotipos.php
e ModificarIndividuos.php
e  ModificarLotes.php
e ModificarMarcador.php

e  Principal_login.php

Consultas

e  ConsultarFenotipo.php
e  ConsultarGenotipos.php
e  Consultarindividuos.php
e DescargarConsulta.php
e DescargarFenotipos.php
e DescargarGenotipos.php
e Descargarindividuos.php
e EliminarConsulta.php

e TablaFenotipos.php

e TablaGenotipos.php

e Tablalndividuos.php

e TipoDatos.php

Mensajes

e (Clase Mensajes

e Mensajes.php

e VerMensajes.php
e  Usuarios.php

Insertar informacién a mano

Operaciones con datos

e  QOperacionesFenotipo.php
e QOperacionesGenotipo.php
e  QOperacionesindividuo.php

Sesiones

e  EnviarSesion.php

e  GuardarSesion.php

e  RecuperarSesion.php

e RecuperarSesionEnviada.php

e InsertarFenotipos.php
e InsertarGenotipos.php
e Insertarindividuos.php
e InsertarlLotes.php
e InsertarMarcador.php
e InsertarDatos.php

Importar Archivos

e Clase comprobar

e Archivo.php

e Archivolote.php

e  ComprobarArchivo.php

e ComprobarArchivolote.php

v

Base de

Proyectos

e Proyecto

e  ProyectoNuevo.php

e  ModificarProyecto.php
e Unirse.nhp

Administrador

e  BackupBD.php

e  EliminarUsuario.php
e  NuevoUsuario.php
e  RestaurarBD.php

e Verlogs.php

Figura 24: Esquema de la aplicacion.
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6.3 Codificacion de las clases

A continuacién se vera una breve descripcidon de las clases utilizadas en el proyecto y
algunos ejemplos de su utilizacién.

Para realizar una conexién a la base de datos se utiliza la clase Conectar, que esta
situada en la carpeta Include. Esta clase se encarga de realizar la conexidn y de realizar
las consultas a la base de datos. También se encarga de cerrar las sesiones abiertas. A
continuacion se procedera a describir las funciones de esta clase:

e conectar(): Esta funcidn se encarga de establecer la conexién con la base de
datos y de devolver el conector.

e consultar(): Realiza las consultas a la base de datos.

e cerrar_result(): Libera la memoria ocupada al realizar cierto tipo de consultas a
la base de datos.

e cerrar_sesion_bd(): Cierra la conexion con la base de datos.

e getMydbname(): Devuelve el nombre de la base de datos utilizada.

En la Figura 25 se puede ver un ejemplo de uso de esta clase. Para comenzar se debe
afiadir la clase con un require_once, y a continuacién crear una instancia a la clase.
Una vez se ha instanciado, ya se pueden realizar las consultas oportunas. Por ultimo se
libera la memoria y se cierra la conexién con la base de datos.

[-]<?php

reguire once|"consctar.php’)
§BEEDD = new BaseDatos():
§link = $BEDD->conectar():

foconsulta = "SELECT * FREOM Investigador™;
fresult = FBEDD-rconsultar(§link, Sconsulta):
fnuwFilas = mysql _num rows($result):

W M -1 @ N b W

SEBDD->cerrar resultifresult):
10 SEBDD-rocerrar sesion bd(flink);

Figura 25: Ejemplo de uso de la clase conectar.

También existe la clase Mensajes, que es la que sera utilizada para enviar mensajes
internos y emails entre los usuarios. Esta clase es importante ya que es la encargada de
enviar a los nuevos usuarios el email comunicdndoles que ya estdn registrados en la
aplicacion. A continuacidén se describira las funciones que contiene esta clase:
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e Mensajelnterno(): Esta funcién es la encargada de enviar los mensajes internos
entre los usuarios.

e Email(): Es la funcidn encargada de enviar emails. En esta funcion se crea una
instancia a la herramienta PHPMailer, que facilita el envio de correos.

e emailBienvenida(): Esta funcién es la encargada de enviar los emails de
bienvenida a los nuevos usuarios de la aplicaciéon. lgual que en la funcién
anterior es creada una instancia a la clase PHPMailer.

En la Figura 26 se puede ver un ejemplo de esta clase. Para poder utilizarla se debe
declarar con un require_once y posteriormente crear una instancia de la misma. En la
linea 4 se puede observar como se envia un mensaje interno entre dos usuarios y en la
linea 5 un email entre los mismos usuarios.

<?php
require once("../Include/Mensajes.php");
fams = mew Mensajes():
fams-rMNensajelnterno [("Esto e2 el mensaje”, fusuarioEnwvia, fusuarioRecibe):
femzs-=Ewail ("Esto ez el menazie”, fusuaricEnvia, $usuarioRecike):

[T 0 Y R L R S

P

Figura 26: Ejemplo de uso de la clase Mensajes.

Otra de las clases utilizadas, y posiblemente la mas importante de ellas, es la clase
Comprobar. Esta clase es la encargada de comprobar la integridad de los archivos
subidos a la aplicacion y también es la encargada de insertar la informacién contenida
en estos ficheros en la base de datos. También se encarga de realizar la copia de
seguridad de la base de datos antes de insertar la nueva informacion. Las funciones
pertenecientes a esta clase son:

e ComprobarDatos(): Es la encargada de comprobar que el archivo de Tipos de
datos es correcto.

e InsertarDatos(): Esta funcién es utilizada para insertar los tipos de datos en la
base de datos.

e ComprobarArchivo(): Esta funcion es la encargada de comprobar que tipo de
archivo se esta subiendo.

e ComprobarDatosArchivo(): Comprueba que los tipos de datos utilizados en el
fichero existen en la base de datos.

e Comprobarindividuo(), ComprobarFenotipo(), ComprobarGenotipo(),
ComprobarMarcador(), ComprobarLote(): Se comprueba que la informacion de
los archivos de individuos, fenotipos, genotipos, marcadores o lotes es
correcta.
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e InsertarArchivo(): Esta funcién es la encargada de comprobar que tipo de
archivo se estd insertando.

e Insertarindividuo(), InsertarFenotipo(), InsertarGenotipo(),
InsertarMarcador(), InsertarLote(): Estas funciones son las encargadas de
insertar la informacidn de los archivos en la base de datos.

e buscarArray(): Busca coincidencias entre multiarrays.

e comparaArray(): Compara dos arrays.

e InsertarLog(): Es la encargada de insertar en la base de datos un nuevo registro
de actividad dentro de la aplicacidn.

e eliminarArchivo(): Esta funcién se encarga de eliminar el archivo del servidor
una vez se ha comprobado e insertado.

e tipoError(): Esta funcién contiene todos los posibles errores que pueden
producirse al subir un nuevo archivo.

e getNumRegistros(): Devuelve el nUmero de filas que contiene el fichero subido.

e _ sleep(), __wakeup(), __construct(): Estan definidos como métodos magicos
de PHP. _ sleep es llamada antes de cualquier serializacién, que es utilizada
para enviar la clase por URL. Es la encargada de cerrar la conexién con la base
de datos y de cerrar el apuntador con el archivo. Ademas devuelve una matriz
con todas las variables que pueden ser serializadas. __wakeup es el inverso de
__sleep y por tanto es llamada antes de cualquier unserialize. Esta funcién
restablece la conexién con la base de datos y reabre el archivo. El método
__construct es el constructor de la clase y se comporta como tal.

e BackupBD(): Esta funcidn crea una copia de seguridad de la base de datos antes
de insertar cualquier informacion.

En la Figura 27 se puede ver un ejemplo de uso de la clase Comprobar. Como en casos
anteriores lo primero es hacer un require_once y crear una instancia de la clase. En la
linea 4 se puede observar como la funcién ComprobarArchivo devuelve si ha habido un
error. En la linea 9 se insertan los datos con la funcién InsertarArchivo.

H<?php
regquire_once ("../Include/Comprobar.php™) ;
fa = new Comprobar (Tarchivo.ocsv™)
ferror = $a->Comprobarirchivol) :
if ($error == 0}{
echo "Se ha producido un error. ™:
r K

LTu e S (= TR, (R S 2V NI
{1}
=

E else!
— if (fa-rInsertardrchivo() ) {
echo "Todo correctof;

i
L= O
|
-

-

g
L]
r
Sl
W

Figura 27: Ejemplo de uso de la clase Comprobar.




6.4 Ejemplos de codificacion

Los lenguajes utilizados para el desarrollo del proyecto son JavaScript, PHP y MySQL.
En esta seccién se comentara el formato que tiene la totalidad de las paginas de la
aplicacion y a continuacién se veran algunos ejemplos de codificacidén de los lenguajes
antes mencionados en estas paginas.

En primer lugar en todas las paginas se tiene una llamada al archivo de seguridad, que
comprueba que se esta identificado, que la sesién no ha caducado y ademas inicializa
la variable de sesidn. A continuacion se tiene una llamada al archivo de configuracion,
para rellenar los campos que sean necesarios, como podria ser la ayuda. Después se
realiza una llamada a la base de datos para consultar las preferencias del usuario y
realizar los cambios pertinentes

En la cabecera de la pdgina ademads de las declaraciones habituales, también se tiene
un apartado donde se definen las caracteristicas de JQuery dentro de la pagina. En la
Figura 28 se tiene un ejemplo que muestra como se inicializa el menu, el tooltip y las
tablas utilizadas en la pagina. En la linea 3 se inicia el mend, en la 4 las tablas y en la 21
se inicializa la informacién que aparecerd en la pagina.

1 <script type="textfjavascript" charset="utf-8">

z F{document) .ready{ function{) {

3 ${"Haccordion™) .accordion{ { active:4, autoHeight:false }):

4 =] oTable = §{'#Hexample').dataTable{{

5 "hJoueryUI™: Eruwe,

&8 "sPaginationType™: "two_button”,

7 "hlutoWidth™: Ffalse,

=] "hIortClasses": false,

9 "hZort': false,

10 "hb3tatel3ave™: krue,

11 "bFilter': false,

iz H "oLanguage™: {

13 rshengthMenu™: "Muestra MENU  entradas por pagina™,

14 fzZeroRecords": "No sSe han encontrado registros™,

15 "sInfo": "Mostrando de la 3TART hasta la END_ de TOTAL entradas”,
16 FesInfoEmtpy™: "Mostrando 0O a la 0 de 0 entradas™,

17 fgInfoFiltered”: "(filtered from MAX total records)"

s Y

139 "ilisplayLength™: <7 if(§res-s»pagina '= null){ echo jres->pagina; else{ echo "10"; } =

[
[m]

1)¥:
$('#informacion span').tooltip({
extraClass: "tabla®,

(SR
(X

23 delay: 0O,

24 showlRL: Ffalse,
Z8 showBody: " - 7,
ZE 1¥:

27 ¥ o)

258 Fefscripts

Figura 28: Inicializacion de JQuery.
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El cuerpo de la pagina estd dividido en cabecera, que es una variable que hay en el
archivo de configuracién, Menu (izquierda), que es un archivo en el cual se define el
menu para toda la aplicacion, Contenido (derecha), en esta parte es donde se
mostraran todos los formularios, las consultas, etc., y por ultimo estd el pie de pagina.

Para el envio de valores entre pdaginas a través de formularios se ha utilizado los
métodos $_POST Y S_GET. También se ha utilizado la variable $_FILES para subir los
archivos a la aplicacion. Ademas se ha usado la variable S_SESSION, en lugar de
cookies. La razon es que las sesiones se almacenan en el servidor hasta que el usuario
cierra el navegador o se destruye la sesidn, en vez de almacenarse en el ordenador del
usuario, como es el caso de las cookies. Las sesiones se han utilizado para almacenar la
informacién del usuario y para guardar las acciones realizadas por éste.
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7. Pruebas

7.1 Pruebas realizadas por el alumno

Tras haber finalizado la codificacidn de la aplicacion y los pequefios ensayos que se han
ido haciendo mientras se desarrollaba ha llegado el momento de realizar un conjunto
de pruebas mas exhaustivo para comprobar el buen funcionamiento de todas las
partes de la aplicacion.

Para la realizacién de las pruebas se ha decidido utilizar solo un usuario identificado
como administrador, ya que este puede realizar las mismas actividades que un usuario
normal, ademas de las actividades administrativas.

7.1.1 Médulo de Proyectos y Médulo importar archivos
Asi tras la identificacion del administrador el primer paso es crear un nuevo proyecto.
Para ello se accede a la zona correspondiente y se crea uno nuevo.

Ahora que ya esta el proyecto creado se deben insertar los tipos de datos que
formardn parte de la aplicacion. Para ello se insertara un archivo con la informacién
correspondiente desde la zona de importar y se le dara a subir archivo. En este
apartado se seleccionard el archivo a subir.

Hay que tener en cuenta que si existen errores en el fichero, o simplemente, el dato ya
existe en la base de datos, se mostrard una pdgina indicdndolo y se dara al usuario la
opcion de descargar un fichero con las filas que han producido el error.

En la Figura 29 se puede observar el error que aparece cuando se intenta subir un
archivo de tipos de datos que ya existen en la base de datos. Se puede ver que se
muestran las filas que contienen el error y el tipo de error que se ha cometido.

(A=)
B

Un



Desarrollo de una plataforma bioinformdtica para la gestion de datos fenotipicos y moleculares.

tatuaje;0;1000000000;-1;-2; Entero; <--- Ya existe

'~

tipo;;;-1,-2;Cadena; <--- Ya existe
datallaix;0;30000000;-1;-2; Entero; <--- Y¥a existe
edadSac;0;300;-1;-2,Entern; < Ya existe
sexo; 1;2:-1;-2;Entero; <--- ¥a existe
codi_inia_uab;0;100000000;-1;-2;,Entero; <--- ¥a existe
raza;0;10:-1;-2: Entero; <--- Ya existe
lote;0;20:-1;-2;Entero; <--- ¥a existe
pesoMeto;0;200;-1;-2;Flotante; <--- Ya existe
edad;0;300;-1;-2;Entero; < Ya existe
peso;0;150;-1;-2;Flotante; <--- a existe
tocing;0;100;-1;-2; Flotante; <--- “a existe
padre;0;1000000000;-1;-2; Entero; <--- Ya existe

rmadre;0; 1000000000;-1;-2; Entero; <--- & existe

Figura 29: Pagina de error.

En este punto ya se ha comprobado que la creacién de proyectos y la importacion de
archivos funcionan correctamente, asi que a partir de este momento ya se pueden
insertar los datos de los individuos. Esta informaciéon también se puede insertar desde
ficheros pero como esta parte es similar a insertar los tipos de datos se procedera a
insertar la informacién a mano para probar el resto de zonas de la aplicacién.

7.1.2 Mddulo insertar informacion

Para continuar se accede a la zona de Gestion de datos para insertar un nuevo
individuo ya que si se intenta insertar un fenotipo o un genotipo sin que el individuo al
que pertenecen exista en la base de datos se mostrard un mensaje de error indicando
el problema que ha surgido.

Antes de insertar cualquier fenotipo se deben crear los lotes pertenecientes a un
proyecto. Asi cada fenotipo pertenecerd a un proyecto y a la vez a un lote dentro de
ese proyecto.

Ahora que ya se tiene un lote y se ha insertado un individuo ya se puede afadir
informacién sobre sus fenotipos y genotipos a la base de datos, para ello se debe
acceder de nuevo a la zona de Gestion de datos y pulsar sobre la opcidén Insertar
Fenotipos para incorporarlos a la base de datos de forma manual. El procedimiento a
seguir es en primer lugar rellenar el formulario y a continuacién pulsar el icono de
Guardar Fenotipo. Aqui hay que tener en cuenta que si la cantidad introducida no est3

entre los limites asignados al tipo de dato se mostrard un mensaje de error.
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[dentificador del individuo @

tatuaje o e 1

Individuo: &
704360

Froyecto: &
Frovectal il

Muestra: K
175

Tipo Dato: @
edad o

Cantidad: @
170

Figura 30: Insertar fenotipo.

Antes de insertar un genotipo se debe tener en cuenta que se ha de insertar un
Marcador. Para ello en la zona de Gestion de datos se debe pulsar sobre Insertar
Marcador, rellenar el formulario y guardar los cambios en la base de datos.

También en la zona de Gestion de datos se puede insertar un genotipo de forma
manual. El procedimiento a seguir es el mismo que con el fenotipo, y se debe rellenar
el formulario teniendo en cuenta que los alelos deben estar entre los limites asignados
al tipo de dato.

Hasta ahora se ha comprobado que los mddulos de creacion de proyectos, la
importacion de archivos y la insercion de datos a mano funciona correctamente asi
gue se procedera a modificar los datos ya existentes.

7.1.3 M6dulo modificar informacion
Asimismo en la zona de Gestion de datos se puede modificar o eliminar la informacién
ya existente en la base de datos.

A continuacién se modificara alguna de las caracteristicas del individuo. Para realizar
algin cambio en este apartado se tiene que acceder a la actividad de Modificar
Individuo. Primero se tendra que indicar el identificador del individuo y a continuacién
se tendra que introducir en el apartado correspondiente el individuo que se desea
modificar, después se deberd pulsar el icono de modificar individuo para que se

muestre por pantalla las caracteristicas asociadas a él que podran ser cambiadas

mediante el formulario. Por ultimo para guardar los cambios se debera pulsar el icono
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Actualizar Individuo, a continuacién se mostrard una pantalla con la informacién que
se introducird en la base de datos y se pedira la confirmacién para dichos cambios.

tatuaje
704860

T
i

codi_inia_uab
7043860

pesoleto
A

Figura 31: Modificar individuo.

Para modificar los fenotipos de un individuo se tiene que acceder a la opcidon Modificar
Fenotipos donde igual que en el caso anterior se tendrd que seleccionar primero el
identificador individuo y a continuacidn escribir el individuo al que pertenece el
fenotipo a modificar, el siguiente paso sera seleccionar el proyecto y escribir el lote al
que pertenece, por ultimo se debera seleccionar el tipo de dato y escribir la cantidad.
Para conservar los cambios realizados se debera pulsar el icono Actualizar Fenotipos y
confirmarlos en la siguiente pantalla.

e va a modificar un Fenotipo con la siguiente infarmacian, j Estas seguro?

Individuo: Y04360
Froyecto: Proyectol
Muestra: 175

Tipo de dato: edad
Cantidad: 100

51 el

Figura 32: Confirmacion de los cambios.

En el caso de los genotipos el procedimiento es similar a los anteriores, en este caso se
debera acceder a la seccidn de Modificar Genotipos y rellenar el formulario con los
nuevos datos que se desean introducir. Una vez modificados los campos del formulario
para no perderlos se deberd pulsar el icono Actualizar Genotipos y confirmar los
cambios en la siguiente pantalla.
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Si se desea modificar un marcador ya existente en la base de datos se tendra que
acceder a la opcién Modificar Marcador y rellenar el formulario que se muestra por
pantalla, seleccionando en primer lugar el marcador que queremos actualizar. Por
ultimo para conservar los nuevos valores introducidos se deberd pulsar el icono
Actualizar Marcador y en la siguiente pantalla que aparece confirmar esos cambios.

Igualmente se podran cambiar los tipos de datos pulsando sobre Modificar Tipo de
Datos y rellenando el formulario correspondiente.

Mombre:
tatuaje V 0

Maormbre nuewo:

L.

Ae'}

tatuaje

“alar minima:
1]

“alar rmaxirmo:
1e+009

“alor nulo:
M-lA,

“alar error:

-2

Tipo de dato:

Enteros

Figura 33: Modificar tipo de datos.

Hasta este punto se ha mostrado como se puede insertar y modificar informacién de la
base de datos y se ha comprobado su buen funcionamiento. A continuacién se
mostrara la forma de consultar dichos datos, para ello se debe acceder a la zona de
Consultas que contiene cinco opciones que se mostrardn en las siguientes paginas.

7.1.4 Médulo consultas y Médulo de operaciones con datos

En primer lugar se mostrara la opcién Consultar Tipo de Datos, aqui se mostrara en
forma de tabla los tipos de datos que se han insertado en la aplicacién y se dard la
opcién al usuario de descargar la informacién seleccionada en un fichero con formato
CSV con solo pulsar sobre el icono correspondiente.
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Pruebas

O
O
O
O
O
O
O
O
O
O
O
O
O
O
O

Mostrando de |3 1 hasta la 15 de 15 ertradas

Muestra entradas por pagina

id
1

2

3

Tipos de datos que existen en la aplicacion

narnbre

tatuaje
tipo

dataMaix=

edadfac

SRED

codi_inia_uab

raza
lote
pesobeto
edad
pesi
padre
madre
tocing

microsatelites

Marcartoda la consulta| Marcar toda la pégina

Mini o

]

Wi ma

1e+09

Zedl7

200

1e+08

20
200
200
150

1e+09
1e+08

100

0

Tipo

Enteraz

Cadenas

Enteros

Enteros

Enteroz

Enteraz

Enteraz

Enteros

Flotantes

Enteros

Flotantas

Enteraz

Enteraz

Flotantes

Cadenas

Figura 34: Consulta de tipo de datos.

Las tres siguientes opciones, Consultar Fenotipos, Consultar Genotipos y Consultar

Individuo, siguen el siguiente esquema:

Seleccionar
Individuo

Seleccionar
Fenotipo

1T

Tabla
individuo

Tabla
Fenotipo

g

Seleccionar
Genotipo

Figura 35: Esquema de las consultas.

Operaciones
Individuo

Tabla
Genotipo

Operaciones
Fenotipo

Operaciones
Genotipo

0L
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Como se puede observar se puede seleccionar los fenotipos y genotipos de todos los
individuos o Unicamente los de los individuos que previamente se han escogido.

A continuacion se mostrara la opcidn Consultar Fenotipos. En primer lugar se debera
seleccionar el experimento, los lotes y los rasgos que se mostraran por pantalla dentro
de una tabla para su mejor visualizacién.

Fenctipos Prowecto

Seleccion del proyecto, de los lotes y de los rasgos

L=

Froyecto:
ibrap o

Lotes:

175
I:‘1 el

I:“1 e

Figura 36: Seleccién de los datos.

En la pantalla que se muestra al realizar la seleccion de la informacion a ver el usuario
podra seleccionar las columnas vy las filas en las cuales desea realizar alguna operacion
con R. En caso de no marcar ninguna columna simplemente se descargaran los datos
seleccionados.

Fenotipos Frowecto Lote Columnas Fenotipos Descargar Fenctipo

Descargar Archivo

Descargar

Figura 37: Descargar fenotipos.

En el caso de haber seleccionado alguna columna se accederd a la pdgina de
operaciones donde se mostrardan los datos consultados y un resumen con las
operaciones realizadas. Por dltimo, desde esta misma pagina se podrd descargar =/
ambas opciones. =
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Pruebas

Fenoipos = Froyecto = Lote: = Columnas Fenotipos - = Descargar Fenctipo: = Operaciones Fenatipos =

Resumen/Estadistica D

Muestra entradas par pagina
Il duc Late edad
704852 178 172 13 165
704852 178 184 99.5 165

peso tocing

Mostranda de [z 1 hasta |2 2 de 2 entradas

Muestra ertradas por pagina

operacion(zolumnz) Resultado
maxedad): 172
hist(p esa): imagen

Mostranda de |2 1 hasta |2 2 de 2 entradas

Figura 38: Resumen fenotipo.

En la siguiente imagen se muestra el camino seguido para la consulta de fenotipos.

Seleccionar Tabla Operaciones
Fenotipo Fenotipo Fenotipo
Seleccionar Tabla Operaciones
Individuo individuo Individuo
Seleccionar Tabla Operaciones
Genotipo Genotipo Genotipo

Figura 39: Camino seguido en la consulta del fenotipo.

En la opcidon de Consultar Genotipos se debera seleccionar el tipo de dato que se
mostrara por pantalla. El resto de funcionalidades de esta opcién tienen el mismo
mecanismo que en la opcion de Consultar Fenotipos, para utilizar R se debera
seleccionar tanto las filas como las columnas involucradas en la operaciéon que se
desea realizar y en el caso de no seleccionar ninguna columna se descargaran los datos

CL

seleccionados de la tabla.
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Colurnnas Indivicduo - = Consultar Individuos - = DescargarFenotipo/Genotipos - = Genotipos

Selecciona una opcion:

[Crmicrosatelites
Osnp

Figura 40: Seleccidn de genotipos.

El camino seguido en esta zona ha sido el que se muestra en la siguiente imagen.

Seleccionar Tabla Qperaciones
Fenotipo Fenotipo Fenotipo
Seleccionar Tabla Operaciones
Individuo individuo Individuo
Seleccionar Tabla Operaciones
Genotipo Genotipo Genotipo

Figura 41: Camino seguido en los Genotipos.

En Consultar Individuos se debera seleccionar los rasgos que se mostraran en la
consulta a realizar, a continuacién se mostrard una tabla similar a la de las consultas
anteriores con una metodologia de trabajo idéntica a las opciones anteriormente

comentadas.

EL
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Columnas Indriduo

v

Seleccion de las caracteristicas 7

Yl atuaje

[“kipo
[¥lfatamaix
[¥ledadSac
[sexo
Cleodi_inia_uab
[raza

Clinte
[pesolleto

Figura 42: Seleccidn de rasgos del individuo.

El camino seguido en esta ocasion ha sido el que se muestra en la imagen.

Seleccionar Tabla Operaciones
Fenotipo Fenotipo Fenotipo
Seleccionar Tabla Operaciones
Individuo individuo Individuo
Seleccionar Tabla Operaciones
Genotipo Genotipo Genotipo

Figura 43: Camino seguido en la consulta de individuos.

La diferencia de esta consulta respecto a las anteriores, es que podemos acceder a los
Fenotipos o Genotipos de los individuos seleccionados, para ello se mostrara una
pagina intermedia donde se podra seleccionar la accién a realizar.

sﬂ
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Columnas Individuo Consultar Individuos DescargarFenctipo/Genotipos

Descargar archivo de individuos
Descargarl

Consultar:

Fenotiposl
Genotipos'

Figura 44: Seleccién de la consulta.

Si se accede a alguna de esas dos opciones la forma de proceder serd como se ha
explicado en los respectivos apartados anteriores.

Las tres ultimas consultas comentadas se guardaran en la variable de sesién, y para
retroceder se debera seleccionar el paso anterior en el '‘breadcrumb’ o utilizar la quinta
opcidn de la zona de consultas, que es Eliminar Consulta.

Una vez terminada la parte de Consultas del mend, y comprobado su buen
funcionamiento, se procederd a comentar la zona de Sesiones donde se podrd guardar
la consulta realizada con el fin de poder continuar trabajando en jornadas posteriores
desde el ultimo punto guardado. También se deberd tener en cuenta que solo se podrd
guardar una sesion por usuario.

7.1.5 Mo6dulo sesiones

Para recuperar una sesion guardada previamente se deberd acceder a la actividad
correspondiente y recuperarla segin corresponda. Una vez se ha contestado
afirmativamente a la pregunta que se muestra se puede acceder a la zona de consultas
y comprobar que efectivamente se ha recuperado la sesion.

Desde la zona de Sesiones también se podrd enviar una consulta realizada a otro
usuario de la aplicacion, para ello se debera seleccionar el investigador que recibird la
sesion con la que se estd trabajando.

2 A guien quieres enviar la sesian?

-

Irvestigador, @

{— Selecriona uno — £
— Selecciona uno —
adti

Figura 45: Envio de consulta.

]

Un
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De igual modo que un usuario podra enviar consultas a otro, también las podra recibir,
y por ello habrd que tener en cuenta que como cada usuario solo podrd tener una
sesidn activa, en el momento de recuperar una consulta enviada por otro usuario se
borrard la sesién actual que se esté utilizando.

7.1.6 Mddulo administrador
Por ultimo, cuando un usuario esta registrado como administrador tendrd una zona
mas que el resto de usuarios no administradores.

En esta seccidn se podrd descargar una copia de seguridad de la base de datos, para
ello se deberd seleccionar el enlace Backup base de datos y se descargard el fichero
con la informacidn contenida en la ella en formato SQL.

Inicio

Proyecto

Descarga de archivos

iDezea guardar este archivo o desea bugcar un programa en
linea para ahbrirlo?

@ Mombre:  2010-06-05-BaseDatos, sql
Tipe: Tipo de archiva desconocida
De: 158.109.240.122

Gestion de datos

Consultas

!

~* Administrador
Backup base de datos
Restaurar base de datos
Huevo usuario

Elirminar usuario y Aungue los archivos procedentes de Intemnet pueden zer Gtiles,

§ algunos archivos pueden llegar a dafiar el equipo. Sino confia en
la fuente, no busque un programa para abrir este archivo ni
tampoca lo guarde. /Cusl es el nesgo?

Buscar ][ Guardar ll Cancelar

,_
(]

[Lw)
[

Login

m
o
=
=
@
=
=3
=)
-
—
—

-
=
o
=
I

oy
]
I
(]

Figura 46: Backup de la base de datos.

Por otra parte se podra restaurar la version de la base de datos anterior, pero para que
esta opcién funcione se debera haber insertado previamente informacion en la base
de datos.

Otra de las opciones que podra realizar el administrador es la de dar de alta a nuevos
usuarios, para ello debera rellenar el formulario pertinente. En caso de que el usuario
ya existiera se mostraria un mensaje de error. En esta zona hay que prestar atencion al
campo de email ya que al nuevo usuario se le informara de que esta registrado ]
enviandole uno. ©n
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Pruebas

Por otra parte el administrador también podrd dar de baja a un usuario, solamente
debera seleccionar un investigador y eliminarlo de la base de datos.

Otra de las opciones que tendrd el administrador de la aplicacidon es la de consultar los
logs que se hayan producido durante el uso de la aplicacion por el resto de usuarios.
En esta opcidn también tiene la posibilidad de poder descargar un archivo con toda esa
informacion.

Tabla de logs 3_' ”

: entr ar pagina

Holog Fecha Accion Usuario
1 28 del & de 20110 -- 09:20:31 Muewo provects creado: ibmap 1141
2 31 del & de 20110 -- 1456427 Registro del nuewo uzuraio:adr 1141
B 8 del 6 de 2010 - 13:15:08 Eliminado hMarcadar 111

® Insetado Archivo: fhomefzambathomes™ 146654 public_htmitesttmp/d atos. o 16, osw,

4 2 del 6 de 2010 - 11:52:22 * yarsion base da datos: 2 111
5 5 del B de 2040 - 1202400 Inse_rlado Archiva: thomeisambafhomes 146654 public_htmltesttmplarchivalndividuo.caw_ 12 o= 111
Fwarsion base de dates: 3
G 17 del G de 2010 -- 10:57:56 Inzertado Lote. 111
7 17 del 6 de 2040 - 10-59:45 ) Inse.rtadu:- Archiva: Iho.meisambaa'homesﬁ14665%uI:-I|c_htm|ﬂest.f‘tm|:-.fdat-:-s.mr_1?.-.mr. 111
version base de datos: 5§
a 17 del & de 2040 - 110008 ) Inse.rtado Archiva: ."ho.me."samba."homesﬁ146654\."puhI|c_htmI.ftest."tmpIarchwoFenotlpoB.cﬂr_‘l.-::su. 111
version base de datos: G
] 17 del § de 20110 -- 11:03:15 Muewo tipo de dato inserttado 111
10 17 del 6 de 2040 - 110359 Inse.rtadn Archiva: thometzambafhomes 146654 pablic_htmitesttmplarchivobdarcador car_ 18 o 111
Fuerzion base de dates: 7
1 1T del 8 de 2040 ~ 11:04:-40 Inse.rtadn Archiva: thometzambafhomes 146654 public_htmiftesttmplarchiveGenotipod. e 20, o5, 111
Fuersion base de dates: 8
12 1T del 6 de 2040 — 11:22-08 Inse.rtadn Archiva: thometzambafhomes 146654 pablic_htmitesttmplarchivolindividuo®. 11,050, 111
Faersion base de dates: 8
13 1T del B de 2040 — 11:22:40 Inse.rtadn Archiva: thometzambafhomes 146654 pablic_htmitesttmplarchivaF enotipo.car_16. o, 111
Fuerzion base da dates: 10
14 AT del 6 de 2040 - 11:32:43 Inse.rlado Archiva: thometsambafhomesM 146654 public_htmitesttmplarchivoGenotipof.car_ 13 o 111
Fuersion base de datos: 14
16 22 del 6 de 20110 -- 02:20:24 Registro del nuewva usuraio:guera 111
16 22 del 6 de 20110 -- 0623036 Registro del nuewvo usuraio:pepe 111

rando de |= 1

Figura 47: Tabla de log.

Ll
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7.2 Validacion del usuario final

Una vez se implementado un primer prototipo se le pasé al usuario final un
cuestionario para validar el buen funcionamiento de la aplicacién. Este cuestionario se
presenta a continuacion:

1.- Fecha de la realizacion de la prueba: 8 junio 2010.

2.- ¢Qué aspectos de la aplicacion se consideran mas valiosos?

El hecho de poder guardar los datos con seguridad y uniformidad, y que todos los
investigadores implicados puedan consultarlos.

3.- La opciones van de completamente de acuerdo (5) a discrepo completamente (0).

3.1.- La aplicacion permite encontrar la informacién de forma sencilla:

3.3.- Los instrumentos para la recuperacién de informacién (formularios, instrucciones,
etc.) son fdciles de utilizar y me permiten encontrar lo que busco:

3.4.- El modo en el que se presenta la informacién de la aplicacién es clara vy
comprensible:

3.7.- Imagino que la mayoria de las personas aprenderian rapidamente a utilizar la
., o
aplicacion: RJ
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4.- En comparacion con otras alternativas, la aplicacién le parece:

Mucho mejor...... Mejor...... Igual...... Peor...... Mucho peor......

5.- Cudl es su grado de satisfaccién general con la aplicacién:

Muy satisfecho...... Satisfecho...X Insatisfecho...... Muy insatisfecho......

6.- ¢Qué se podria hacer para mejorar la aplicacién?

Algunos aspectos, como la subida de tipos y de genotipos, no son del todo intuitivos.

7.- éCree que la aplicacidén a cumplido con las expectativas? éPor qué?

Yo diria que en un 80%. Aunque el estudiante ha hecho un trabajo muy meritorio y
estaba siempre dispuesto a escuchar y modificar lo que se comentaba, creo que es
dificil entender la complejidad de los datos de genética en tan poco tiempo, y
viceversa, es dificil para el bidlogo entender los requisitos y peculiaridades de las
bases de datos. No siempre es fdcil prever el tipo de dato que se va a generar en los
proximos experimentos.

7.3 Valoracion de los resultados de validacion del usuario final

Viendo el grado de satisfaccién del usuario final y estudiando sus respuestas, se puede
considerar que la aplicacion tiene un buen nivel de cumplimiento de las expectativas, a
pesar de que se tiene la certeza de que la aplicacidon tiene ciertas limitaciones
ocasionadas por el hecho de que el proyecto se ha de finalizar en un ano académico.

Yoy
N //
) |
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8. Conclusiones

Llegado a este punto de la memoria, se valorara si los objetivos descritos al principio se
han cumplido con la finalizacidn del proyecto. Este ultimo capitulo es una valoracién
sobre el trabajo realizado, asi como la declaracion de posibles ampliaciones.

8.1 Consecucion de objetivos

A lo largo del desarrollo del proyecto se han ido alcanzando los objetivos explicados en
el capitulo 1 de esta memoria. Se ha obtenido una aplicacion multiusuario online que
facilita el intercambio de informacién entre los usuarios.

Por otra parte se ha conseguido crear una base de datos que permite trabajar con
distintos tipos de individuos, como podrian ser animales o vegetales, gracias a que los
tipos de datos son guardados en la aplicacion y son definidos por el usuario.

Otro de los objetivos que se buscaba con este proyecto era la de realizar andlisis
estadisticos sencillos con la informacién contenida en la base de datos. Esta parte se
ha logrado hacer gracias a la integracion que se ha podido realizar entre PHP y R.

En definitiva, se han logrado en mayor o menor medida todos los objetivos planteados
al inicio del proyecto.

8.2 Planificacion real

A continuacién se describe la planificacion real del proyecto una vez se ha finalizado.
Como podemos ver han surgido nuevas tareas y la duracién de otras a cambiado.

Fases del proyecto

Descripcion de las tareas Duracion
Estudio previo del proyecto 6h
Entrevistas con el tutor 1h
Estudio previo del proyecto 5h
Estudio de viabilidad 40 h
Entrevistas con el tutor 5h
Estudio de viabilidad 35h
Disefio de la base de datos 40 h
Estudio de la informacion proporcionada 10 h
Aportaciones del profesor de la unidad genética 10 h
Disefio de la base de datos 20 h
Disefio de la interfaz de usuario 33h
Entrevistas con tutor y con profesor de unidad de genética 3h
Disefio de la interfaz de usuario 30h
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Programacion de la aplicacion 145 h
Entrevistas con tutor y con profesor de unidad de genética 5h
Programacion de la base de datos 2h
Programacion de la interfaz de usuario 70 h
Programacion de parser para la subida de archivos Excel 30h
Programacion de un script para la comunicacion entre la 15 h
aplicacion y R
Programacion de hojas de estilo 13 h
Comprobacion de cumplimiento de estandares 10 h

Pruebas 40 h

Creacion de instalador 5h

Elaboracion de la documentacion 61h
Entrevistas con el tutor 6h
Memoria del proyecto 50 h
Manual de creacion de archivos 2h
Manual de usuario 2h
Manual de instalacién 1lh

Total 370 h

La duracion final ha sido de 370 horas con lo que ha habido una desviacién de 40 horas
con la planificacion que se hizo en el estudio de viabilidad. Esta desviacion ha surgido
por las dificultades que presenta la comunicacion con usuarios finales y el no tener
claro desde el principio las necesidades reales que se querian cumplir, pero a pesar de
todos estos obstaculos el proyecto ha podido ser finalizado en el plazo previsto y la
viabilidad no se ha visto alterada.

Alguna de las variaciones que se han producido ha sido la creaciéon de manuales de
usuario, de instalacién y de creacidn de archivos. También han aumentado las horas
dedicadas a algunas tareas como pueden ser la programacién de la interfaz de usuario
o la creacién de un parser para la subida de archivos.

En la Figura 48 se puede observar el diagrama de Gantt del proyecto, con las nuevas
estimaciones de la duracién de cada una de las tareas una vez asignados los recursos.
Se puede observar que el proyecto se ha retrasado hasta el 25 de junio, un retraso de
mas de un mes respecto a la planificacion real.
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8.3 Lineas de ampliacion

Como en todo proyecto existen posibles ampliaciones que pueden mejorar o afiadir
funcionalidades o calidad a la aplicacién. Asi algunas de las posibles mejoras que se
podrian realizar son:

e Internacionalizaciéon: Con esta ampliacidon se permitiria ver la web en varios
idiomas y asi adaptarse a las preferencias del usuario que esta trabajando con
la aplicacién.

e Consultas mas completas: Permitiria la unién de varias consultas realizadas por
el usuario, y por consiguiente no tener que realizarlas por separado.

e Analisis estadisticos definidos por el usuario: En vez de definir el programador
los analisis que se pueden realizar en la aplicacion, se le daria al usuario la
opcién de afadir sus propios analisis.

e Crear permisos para las partes del menu: El administrador tendria la opcion de
decidir qué partes del menu podria ver cada usuario.

8.4 Valoracion personal

Este proyecto me ha servido para poder profundizar en los conocimientos que ya
tenia, pero que nunca antes habia utilizado para la realizacidn de un proyecto de estas
magnitudes.

Gracias a las equivocaciones que ha habido y a causa de las cuales se ha tenido que
insistir en la busqueda de posibles soluciones y caminos por donde seguir he adquirido
experiencia a la hora de programar y de buscar soluciones diversas.

También he aprendido que un proyecto informdatico no se basa solo en la
programacioén, sino que hay otros muchos aspectos que hay que tener en cuenta,
como podria ser el disefio, que es una parte importante de todo proyecto.

También ha surgido la oportunidad de trabajar con un usuario final con lo que he
aprendido las dificultades que se presentan en este tipo de proyectos. Una de estas
dificultades ha sido que el usuario hablaba un lenguaje distinto al del desarrollador de
la aplicacién con lo que esto conllevd a que se tardara un poco mas en definir
claramente los objetivos que se perseguian en el proyecto. Con el paso del tiempo esta
distancia en el lenguaje se fue acortando hasta un punto en el que se aproximaron
bastante y la comunicacion entonces fue mas fluida.
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Anexo I: Creacion de ficheros

Creacion de los archivos

En este anexo se describe a los usuarios el formato que deben tener los archivos, que
se podrdn subir a la aplicacion. Todo archivo que no se ajuste a estos formatos
producira un error.

Creacion del archivo de Tipo de datos

En esta seccidn se describird el archivo de tipo de datos. Este contendrd los tipos de
datos que serdn utilizados en la aplicacion. Asi tenemos que los datos deben estar
descritos de la siguiente forma:

Nombre del tipo de dato.
Valor minimo que puede tomar el dato (Si el tipo de dato va a ser una cadena
este dato se quedara vacio).

3. Valor maximo que puede tomar el dato (Si el tipo de dato va a ser una cadena
este dato se quedara vacio).
Este niUmero sera el valor que tomara el dato si no se tiene informacion de él.
Aqui se pondra el valor que tendra la informacidn si se ha producido un error.
En esta seccién se pondra la clase a la que pertenece el Tipo de dato, que
puede ser Entero, Flotante o Cadena. Esta informacién debera estar escrita tal
cual porque sino la aplicacién mostrara un mensaje de error.

Una vez se tiene el archivo creado habrd que tener en cuenta, que si se produce un
error, no se insertara ninguna fila ya que se comprobara la integridad de los datos
antes de subirlos. También se tendrd que tener en cuenta que la informacién deberd
estar separada por punto y coma (Archivos CSV).

Ademas se tendrd que tener presente a la hora de crear el archivo que existen ciertos
tipos de datos que estardn asignados previamente a las palabras siguientes:

e padre y madre: Estos datos se utilizardn para identificar a los progenitores de
los especimenes en el archivo de Caracteristicas del Individuo. Estas palabras
deberdn ser del tipo Enteros y con el mismo rango que el identificador del
sujeto.
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e cexperimento y tiempo: Estos datos se manejaran para identificar el
experimento al que pertenecen los fenotipos y el lote en el cual ha sido tomada
la muestra. Las cifras que identifican al lote deben ser del tipo Enteros. Ademas
no hace falta que estén definidos como tipo de datos ya que existen campos en
la base de datos que los identifican.

e posicionFisicaRelativa, PosicionGenetica, nombreMarcador,
cromosoma, clase, nivel, ploidia y comentario: Estos datos son
utilizados en el archivo de Marcadores e indican las caracteristicas que tendra
el marcador. Al igual que el experimento y el tiempo estas palabras no hace
falta definirlas en tipo de datos ya que existe un campo en la base de datos
asignados para ellos.

En la Figura 1 se puede observar un ejemplo de archivo de Tipo de datos. Como se
puede comprobar en la linea 1 y 9 hay dos datos numéricos (Enteros y Flotantes) que
tienen todos los datos anteriormente descritos. En cambio en la linea 2 se puede
observar que el dato es una Cadena y se puede ver que la cantidad de minimo y
maximo no estan definidos, pero si que se preserva un hueco para cada uno de ellos.

También se tiene que en las lineas 13 y 15 estan definidos los parametros del padre y
la madre, que tienen las mismas propiedades que el identificador del individuo que en
este caso es el tatuaje.

1 datos

2 tatualje;0;1000000000;-1;-2;Entero
3 Lipo:rr-1:-2:Cadena

4 datalNaix:;0;30000000;-1;-2;:Entero
5 edadisc;0;300;-1;-2;Entero

6 sexo:;l;2;-1;-Z;Entero

7 codi_inia uwab:0:100000000:-1:-2:Entero
5 ra=za;0:;10;-1;:-2;:Entero

£ lote;0;20;-1;-2;Entero

10 pesoleto:0;200;-1;-2;Flotante

11 edad;0;300;-1;-2;Entero

12 peso;:;0:;150;-1;:-2;:Flotante

13 tocino;0;100;-1;-2;:Flotante

14 padre;0;1000000000;-1;-2;Entero
15 madre:0;1000000000;-1;-2:Entero

Figura 1: Ejemplo de archivo de Tipo de datos.
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Creacion del archivo Caracteristicas del individuo

En este punto se describira el archivo de Caracteristicas del individuo. Este contendra
las caracteristicas de los individuos que no sean genotipos ni fenotipos. La informacién
en éste archivo debe estar distribuida de la siguiente forma:

1. En la primera linea debe estar escrito “Individuo” que serd el que identifique
gue se va a subir un archivo con las caracteristicas de éste.

2. Enla segunda linea tiene que haber el niumero de Tipo de datos que hay en la
siguiente fila.

3. En esta linea estan los Tipos de datos que van a pertenecer a las caracteristicas
de los individuos. Se tiene que tener en cuenta que el primer dato debe ser el
identificador del individuo, que ademas debe ser numérico. También se debe
recordar que los datos padre y madre son palabras reservadas y que en este
archivo se utilizardn para identificarlos, por tanto deben existir en la base de
datos.

4. Una vez se ha puesto la informacién anterior se puede empezar a colocar los
datos referentes a cada individuo.

Como en el archivo de Tipos de datos, si se produce un error no se subird ninguna fila.
Ademas hay que tener en cuenta que la informacion debe estar separada por punto y
coma.

También se tiene que recordar que los Tipos de datos que se utilicen en este fichero
deben estar ya definidos en la aplicacién.

En la Figura 2 se puede observar un ejemplo de archivo de Caracteristicas del
individuo. Como se puede comprobar se mantiene la estructura antes descrita y se
tiene que el primer dato es el identificador que dice el tipo de archivo que se va a
subir. En la segunda linea se puede ver que esta el nimero de tipos de datos que hay
en la siguiente linea. En la tercera linea estan los tipos de datos, que como se puede
ver, son los que se han definido anteriormente en el archivo de Tipos de datos.
También se puede comprobar que el primer dato es el identificador del individuo, en
este caso es el tatuaje, y que a partir de éste se definen las caracteristicas que
pertenecen al individuo.




Desarrollo de una plataforma bioinformdtica para la gestion de datos fenotipicos y moleculares.

Indiwviduo

11
tatuaje;tipordatallaix;edadac;sexo;codi inia uab:raza; lote; pesoleto; padre;madre
12603177 ;animal; 1996062301 12603177 353:1:85.3;-1;7-1

12603062 ranimal; 1996062302 1260306237184, 6;-17-1

704551 animal; 199706253 175 170458513 2:80.16:12603177; 12603062

TO4852 ;aniwmal; 19970623 175; 1;704852;3;2;84. 7712603177, 12603062

704853 ;animal ;19970623 175; 1;7045853;53;2;Y9.87: 12603177 12603062

704854 animsl; 19970623 175;1;704854;3;2;89.95;:12603177; 12603062

704555 animal; 199706253 1752704585532, 73 .34 12603177 12603062

W W -1 o 1o W

=
[}

Figura 2: Ejemplo de archivo de Caracteristicas del individuo.

Creacion del archivo de Fenotipos

En esta seccidn se describira el archivo de Fenotipos. La informacién en éste archivo
debe estar distribuida de la siguiente forma:

1. En la primera linea debe estar escrito la palabra “Fenotipo”, que sera la que
diga que el archivo que se va a subir es de fenotipos.

2. En esta linea, como en el archivo de Caracteristicas del individuo, se tiene que
poner el nimero de tipos de datos que se va a utilizar en la siguiente linea.

3. En esta linea van los tipos de datos que se utilizardn en este fichero. Hay que
tener en cuenta que el primer dato debe ser el identificador del individuo, el
segundo dato debe ser el nimero de experimento y el tercer dato el lote al cual
pertenece la muestra. Una vez se ha puesto esta informacion se puede poner
los tipos de datos que se utilizaran.

4. A partir de esta linea ya se pueden poner todos los datos referentes a los
fenotipos.

Como en los archivos anteriores, si se produce un error no se subird ninguna fila.
Ademas hay que tener en cuenta que la informacion debe estar separada por punto y
coma y que todos los tipos de datos deben estar definidos en la aplicacién, menos el
experimento y el tiempo que como senalamos anteriormente ya estan definidos en la
base de datos.

En la Figura 3 se puede observar un ejemplo de archivo de Fenotipos. Como se puede
ver se mantiene la estructura que se ha descrito al principio de este punto. Asi se
puede ver que en la primera linea esta la palabra Fenotipo que es la que indica que se
va a subir un archivo de fenotipos. En la siguiente linea se tiene la cantidad de datos
que se va a utilizar. En la tercera linea se tienen los tipos de datos. Se debe prestar
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atencion a los tres primeros datos que, como se ha mencionado anteriormente, deben
ser el identificador del individuo, el experimento y el tiempo.

1 Fenotipo

Z B

] tatugjerexdperimentoticmporedad: pesotosing
4  T704851;1;175;164;103.4;18.5
5 7O4551:1:;176;172;111;19

5 704551:;1:;177:164;108.5;17

7 704852:1:175:172:113;:16.5

g T704852;1;176;164;99.5:16.5
S 70485z2;1;177;172;110.5;17
10 704853:1:176;164:1153.5:20
11 704853;1:177;172:119;:20.5
1z VO45854:1:176;164;91.5; 16

13 7045854:1:;177:;172:97.5;16.5
14 704855:1:177:173:98.5:17.5

Figura 3: Ejemplo de archivo de Fenotipos.

Creacion del archivo de Genotipos

En este punto se describira el archivo de Genotipos. La informacién en éste archivo
debe estar distribuida de la siguiente forma:

1. En la primera linea debe estar escrita la palabra “Genotipo”, que serd la que
diga que el archivo que se va a subir es de genotipos.

2. En esta linea, como en los archivos precedentes, se debe poner el nimero de
tipos de datos que se va a utilizar en la siguiente linea.

3. En esta linea van los tipos de datos que se utilizardn en este fichero. Hay que
tener en cuenta que el primer dato debe ser el identificador del individuo y a
continuacion los tipos de datos que se van a utilizar.

4. En esta linea va el numero de marcadores que se va a utilizar en el archivo.
Estos marcadores deben estar ya definidos en la base de datos.

5. En esta linea van los nombres de los marcadores que se utilizaran.

A partir de esta linea ya se pueden poner todos los datos referentes a los
genotipos.

Como en los archivos anteriores, si se produce un error no se subird ninguna fila.
Ademas hay que tener en cuenta que la informacion debe estar separada por punto y
coma y que el primer tipo de dato debe ser el identificador del individuo.
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En la Figura 4 se puede observar un ejemplo de archivo de Genotipos. Como se puede
ver se mantiene la estructura que se ha descrito al principio de este punto. Asi se tiene
gue en la primera linea esta la palabra Genotipo que es la que indica que se va a subir
un archivo de genotipos. En la siguiente linea se tiene la cantidad de datos que se van a
utilizar. En la tercera linea se tienen los tipos de datos, y como se puede observar el
primer tipo de dato es el identificador del individuo. En la cuarta linea esta el numero
de marcadores que se van a utilizar. En la quinta linea estan los nombres de los
marcadores utilizados. A partir de esta linea estan los datos que se insertaran en la
base de datos.

Genotipo

3

tatuaje;microzatelites microsatelites

11

LBGAOO00O00S5; ALGAOOOODOS  ALGAOOOOOL14; ASGAOOOOO14; ASGAOOOOOZ 1 H3GAD
FO4G51; CoNAZ A G T Cr A O G T A Gy A Cr GG o C G

TO4B5E Cr A G T C A O G T M G A Cr Gy Gy 02z

TO4E53 ; Cr A G T A S G T A G A S GGG 005

TO4854; CrC A G T C A G GINENA Gy A Cr GG CiC

TO4S55 A C A G T C A O G T M Gy A Cr Gy Gy T C G

W o -1 m o WM

.
- O

Figura 4: Ejemplo de archivo de Genotipos.

Creacion del archivo de Marcadores

En este punto se describird el archivo de Marcadores. La informacién en éste archivo
debe estar distribuida de la siguiente forma:

1. En la primera linea debe estar escrito la palabra “Marcador”, que serd la que
diga que el archivo que se va a subir es de marcadores.

2. En esta linea, como en los archivos precedentes, se tiene que poner el nimero
de tipos de datos que se van a utilizar en la siguiente linea.

3. En esta linea van los tipos de datos que se utilizaran en este fichero. Hay que
tener en cuenta que el primer dato debe ser el Nombre del marcador, el
segundo el cromosoma, el siguiente la posicién fisica relativa, el cuarto la
posicidon genética, el quinto dato debe ser la clase, el sexto el nivel y el dltimo
dato debe ser el comentario del marcador.

4. A partir de esta linea ya se pueden poner todos los datos referentes a los
marcadores.
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Como en los archivos anteriores, si se produce un error no se subird ninguna fila.
Ademads se tiene que tener en cuenta que la informacion debe estar separada por
punto y coma.

En la Figura 5 se puede observar un ejemplo de archivo de Marcadores. Como se
puede ver se mantiene la estructura que se ha descrito al principio de este punto. Asi
se tiene que en la primera linea esta la palabra Marcador que es la que nos indica que
se va a subir un archivo de marcadores. En la siguiente linea se tiene la cantidad de
datos que se van a utilizar. En la tercera linea se tienen los tipos de datos y a partir de
la cuarta linea se tienen los datos referentes a los marcadores que se insertaran en la
base de datos.

1  marcador

27

3 NowmbreMarcador:chr:bp;eM:clase:nivel:comentario
4 ASGAO000005;1;27137;0;snp;5; Comentario
5 ALGAROOOOOO09;1;52297;0;snp;5;Comentario
6 ALGAOODOOQO14:;1:79763;0:=2np: 5 Comentario
T ABGAOOOOD14:1:126385;0:snp:5: Comentario
S ASGAOOOO0O0Z1;1;152975:0;=snp:;5;Comentario
S H3IGAROO0O0OZ6;1;173251:0:snp:5:Comentario
10 ALGLOOQOOZ1:1:210181;:;0;:=2np:5;Comentario
11 INEADOOOO1E5:1:250695:0:snp:5:Comentario
1z H3izAO0O000032;1;268032;0;snp;5; Comentario
13 ALGAOOOOOZZ2:1:286414;:0;snp: 5 Camentaria
14 M1GLOOODOO0&0:;1:310320;0:=2np: 5 Comentario

Figura 5: Ejemplo de archivo de Marcadores.

Creacion del archivo de Lotes

En este punto se describird el archivo de Lotes. La informacidn en éste archivo debe
estar distribuida de la siguiente forma:

1. Enla primera linea debe estar escrito la palabra “lote”, que serd la que diga que
el archivo que se va a subir es de lotes.

2. A partir de esta linea se insertaran los datos referentes a los lotes. El primer
dato serd el identificador del proyecto, el segundo serd el lote (debe ser
numeérico), y el tercer dato serd el comentario del lote.
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Como en los archivos anteriores, si se produce un error no se subird ninguna fila.
Ademads se tiene que tener en cuenta que la informacion debe estar separada por

punto y coma.

En la Figura 6 se puede observar un ejemplo de archivo de Lotes. Como se puede ver
se mantiene la estructura que se ha descrito al principio de este punto. Asi se tiene
gue en la primera linea esta la palabra lote que es la que indica que se va a subir un
archivo de lotes. En las siguientes lineas se tienen los datos que se insertaran en la
base de datos, y que pertenecen a cada lote.

lote

Proyectol:;175:Esto es el comwentario
Proyectol;176:Esto es el comwentario
Proyectol:177:Esto es el cowentario

[T R o

Figura 6: Ejemplo de archivo de Lotes.
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Anexo Il: Manual de usuario

Anexo II: Manual de usuario

Introduccion

En este manual se intentard dar una idea general de cobmo empezar a trabajar con la
aplicacion. Este anexo no pretende ser un manual muy extenso, ya que todas las
partes se han ido explicando durante toda la memoria, y por lo tanto solo se centrara
en los puntos mas importantes de la aplicacién.

Inicio
Una vez el usuario se ha identificado en la aplicacion entra a la pagina principal o a la
pagina de perfil, dependiendo de si se han rellenado o no los campos obligatorios. Aqui

se supondra que ya se han rellenado todos los campos y que se accedera por tanto a la
pagina principal.

Departamento de Ciencia Animal y de los Alimentos

Unidad de Genética y Mejora

Bienvenido a la web del Departamento de Ciencia Animal y de los Alimentos.
Pagina principal Para comenzar a utilizar la aplicacion utiliza el meni que se encuentra a la izquierda
Perfil
Preferencias

Proyecto

Gestion de datos

Login

Bienvenido:adri ©

& Mensajes: 0

Figura 1: Pagina principal.
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Una vez identificado aparecerd el menu en el cual estdn todas las actividades que se
pueden realizar con la aplicacion. Como se puede apreciar, en el menu del
administrador aparece una seccidon mads, esta es exclusiva del administrador. A
continuacion se describiran todas ellas.

Inicio
Pagina principal

Proyecto
Perfil ——
Freferencias Importar
Usuarios

Gestion de datos

Proyecto

Consultas

Impoertar
Sesiones

GCestion de datos
* Administrador

Consultas Backup base de datos
Festaurar bhase de datos

. Mueyo usuUario
Login Elirninar usuario

Bienvenido: adri @

Sesiones

=
[m]
(v
[

Lagin

m
m
=
=
[10)
=
e
=
e
—
—

E iensajes: O

)

=
o
=
wm .
A
an]
iy]
=

Figura2: Menu del usuario.

Figura 3: Menu del administrador.

Zona de inicio:

Pagina principal: Pulsando sobre este enlace se ird a la pagina inicial de la
aplicacion.
Perfil: En esta opcidn se podra modificar el perfil de usuario.

Preferencias: Aqui se podra cambiar las preferencias que tiene el usuario.
Usuarios: En esta zona se podran enviar mensajes entre los usuarios, tanto

mensajes internos como emails.
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Zona de proyecto:

Esta zona es importante ya que es donde se creardn los proyectos con los cuales se
trabajard posteriormente. Los puntos de esta zona son:

e Proyectos: En esta seccidn se podrdn crear o eliminar proyectos, ademas
también se podran ver los proyectos a los que pertenece el usuario.

e Usuarios: Aqui se podran afiadir o quitar usuarios de los proyectos.

e Modificar Proyecto: En esta zona se podran modificar las caracteristicas de los
proyectos.

4=

Para crear un nuevo proyecto solo se tendra que pulsar sobre el icono y rellenar el
formulario que se presenta en la pagina. Si el nombre identificador del proyecto no
existe se creara un proyecto con éxito, por el contrario si ya existe se mostrard un

mensaje de error.

Mombre identificador: 9 x

Mombre:

Jefe Proyecto:
M

Miernbros del proyecto

acdri

Descripcidn:

Figura 4: Formulario a rellenar.
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Zona de Importar:

e Subir archivo: En esta actividad se podran elegir los archivos que se quieren
subir a la aplicacion.

e Subir Lote: Se podra seleccionar el archivo de lotes que se va a insertar en la
base de datos.

Esta es otra de las zonas importantes. Aqui se podrdn subir los archivos con el formato
descrito en el Anexo I. Para ello solo se tendra que seleccionar el archivo que se quiere

t

subir y pulsar sobre el icono . A partir de aqui tan solo hay que seguir las

instrucciones que se presentan en pantalla.

Zona de Gestion de datos:

e Insertar Tipo de datos, Lote, Individuo, Fenotipo, Genotipo, Marcador: En
estas opciones se podrdn insertar a mano todos estos datos.

e Modificar o eliminar Tipo de datos, Lote, Individuo, Fenotipo, Genotipo,
Marcador: En esta seccion se podran modificar o eliminar todos estos datos.

Esta zona realiza las mismas acciones que el punto anterior, con la Unica diferencia que
en esta habrd que poner la informaciéon a mano.

Zona de Consultas:

e Consultar Tipo de datos, Individuos, Fenotipos, Genotipos: Aqui se podran
consultar todos los datos referentes a estos.
¢ Eliminar Consulta: Se eliminara la consulta actual.

Esta es otra de las zonas importantes ya que es aqui donde se presenta la informacién
gue se ha introducido anteriormente. Lo mas destacable que hay que tener en cuenta
de esta zona es que mientras se va avanzando la consulta se va guardando en la sesion,
y por lo tanto para retroceder hay que utilizar el Breadcrumb o se tiene que eliminar la
consulta.

Columnas Individuo Consultar Individuos Descargar/Fenotipo/Genotipos Genafipos

Figura 5: Breadcrumb.




Desarrollo de una plataforma bioinformdtica para la gestion de datos fenotipicos y moleculares.

Zona de Sesiones:

e Guardar Sesion: Aqui se podrd guardar la sesidén con la que se esta trabajando.

e Recuperar Sesion: Se recuperara la sesidon anteriormente guardada.

e Enviar sesion: Se podran enviar las sesiones al resto de usuarios de la
aplicacion.

e Recuperar sesiones recibidas: Se recuperardn las sesiones que se han enviado
entre los usuarios.

A continuacion se describira la zona exclusiva del administrador.
Zona de Administrador:

e Backup base de datos: Se podra descargar una copia de la base de datos a un
archivo sql.

e Restaurar base de datos: Se restaurard la versién de la base de datos anterior.

e Nuevo usuario: Aqui el administrador podra dar de alta a nuevos usuarios.

e Eliminar usuario: En esta zona el administrador podra dar de baja a los
usuarios.

e Logs: Aqui se presentaran las acciones que han realizado los usuarios en la
aplicacion.




Desarrollo de una plataforma bioinformdtica para la gestion de datos fenotipicos y moleculares.

Anexo III: Manual de instalacion

Introduccion

En este Anexo se explicara cémo instalar la aplicacion. El instalador ha sido preparado
con mkinstaller, que permite crear un instalador de un sitio web y ademds permite
definir variables que serdn utilizadas para la configuracién del mismo. Esta aplicacion
tiene unos manuales muy completos en su pagina web oficial.

Requerimientos del software
Para que el software funcione correctamente se debe ejecutar en un servidor que
tenga los siguientes requerimientos:

e Servidor con PHP instalado y habilitado el modulo de MySQL.

e Tener R instalado con el modulo de graficos.

e Tener un administrador de MySQL, como PHPMyAdmin, para gestionar la base
de datos.

e Tener instalado Perl para el uso de CGl.

Instalacion de la aplicacion

Con esta memoria se entregara un archivo llamado instalador.php con el que se podra
instalar la aplicacion en cualquier servidor que soporte PHP.

Una vez se ha puesto el archivo en la ubicaciéon en la que se quiere instalar la
aplicacion se debe ejecutar en cualquier navegador. Entonces aparecerdn unos campos
gue hay que rellenar.

Instalador de la aplicacion

En esta pagina se preguntan las variables que seran utilizadas en la aplicacidn, caomo podrian ser el usuario y contrasefia de la base de datos.

Direccién de la mstalacion de B B_camsmand: | fhome/sambahomes/
Direceién en la que se esta haciendo la mstalacidn direccion: | thomefsambathomes!l
Direccién de web de la aplicacidn direccionwed: hitps//168.109.240.122/"
Host del email utilizado para la aplicacidn Host:| sslifsmip.gmail.com
Puerte que utthza el servdor de emails Fors:| 465

Tsuano del emal Useraame:| deptyeterinaria@gmail.

“\“l =N\
IS

oo
W

Figura 1: Campos a rellenar. J
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Estos campos se describen a continuacién:

e Direccidon de la instalacidon de R: Aqui se deberd poner la ruta en la cual estd
instalado el programa R. Por ejemplo home/samba/homes/opt/R/bin/R

e Direccion en la que se estd haciendo la instalacion: Hay que indicar la
direccion en la cual se encuentra ubicado el archivo de instalacidn, y que por
tanto albergara la aplicacién final. Por ejemplo
/home/samba/homes/public_html/

e Direccion web de la aplicacion: Aqui se debe escribir la direccién web que
tendra la aplicacion. Por ejemplo https://158.109.240.122/

e Host del email utilizado para la aplicacion: Se debe poner el host que se
utilizara para el envio de emails. Por ejemplo ssl://smtp.gmail.com.

e Puerto que utiliza el servidor de emails: El puerto que utiliza el host anterior.
Por ejemplo 465.

e Usuario del email: Usuario que se utilizaria para entrar al email. Por ejemplo
deptveterinaria@gmail.com.

e Contraseiia del email: Contrasefia del email asociada al usuario anterior.

e Direccion del email: Direccion que se utilizara, esta puede ser igual que el
usuario del email. Por ejemplo deptveterinaria@gmail.com

e Email al cual se enviaran las peticiones de registro: Aqui se debe poner el
email del administrador que se encargara de dar de alta a nuevos usuarios.

e Nombre de la base de datos: Nombre que tendra la base de datos dentro del
sistema.

e Host de la base de datos: Host en el cual esta ubicada la base de datos.

e Usuario de la base de datos: Usuario que se utilizard para entrar en la base de
datos.

e Contrasefia de la base de datos: Contrasefia que se utilizara para entrar en la
base de datos conjuntamente con el usuario anterior.

Una vez se han rellenado todos los campos, se tiene que pulsar el botdn de instalary a
continuacion se podra ver como se van creando los diferentes archivos y carpetas,
ademads de ver como se va generando la base de datos.
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Instalador de la aplicacion

En esta pagina se preguntan las variables que seran utilizadas en la aplicacidn, como podrian ser el usuario y contrasefia de |a base de datos.
Operandoe ATLTER TABLE "Lote’” ADD COMNSTEATNT "Foreign . expeniments’ FOREIGIH EEY
Operando ALTER TABLE "LoteFenotipo’ ADD CONSTEATNT "Foreign I lote” FOREIGH EET ...
Operandoe ALTER TABLE "Lotelndmdus” ADD CONSTEATNT "Foreign lotelnd lote” FOREIGH EEY ..
Operande ALTER TABLE "Preferenciazs” ADD CONSTEATNT "Foreign pref user’ FOREIGH EEY ..
Operando ATTER TABLE "TablaBD' ADD COMNSTEATNT 'Foreign_tablaBD_usuario’ FOREIGH KEY ..
Instalacién de ficheros v bdd completa
Tiempo total: 22 segundos

wmiKinstaer
Figura 2: Final de la instalacion.
Una vez ha terminado de crear todos los archivos y carpetas y generada la base de

datos, se debe ejecutar el archivo parse.php que terminara de configurar la aplicacién
con la informacion que se ha proporcionado anteriormente.

Inzertando datos de R...

Insertando Wenu...

Insertando datos conexidn a la base de datos...
Insertando datos ermail de la aplicacidn. .
Inzertando Mends de ayuda...

Insertando Cabecera de la aplicacian. ..
Insertando Mensaje inicial. ..

Insertando Restaurar base de datos. .

Configuracion finalizada.

Figura 3: Configurador de la aplicacion.

Una vez se han hecho estos pasos ya se tiene instalada la aplicacién. Si se desea se
puede borrar todos los archivos a excepcion de la carpeta public_html.

LOT
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