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Resumen

Este proyecto de fin de carrera aborda el desarrollo de un sistema de
visualizacién web con el que podamos ver y editar drboles y que ademds permite
acceder rapidamente a la informacién que contienen. Como caso particular se
trata la visualizacién de drboles con informacién de tipo biolégico.

En la actualidad para la visualizacion de estos arboles no existen herramientas
que satisfagan las necesidades de determinados usuarios cuando el tamano del
arbol a visualizar es muy grande o se requieren funcionalidades especiales de
busqueda. Estas tienen como problema fundamental que al intentar mostrar el
arbol completo se colapsan, debido al gran tamano de la entrada. Adema&s no
disponen de mecanismos para encontrar informacion especifica adicional sobre
los propios nodos del arbol. En este contexto, existen paginas web estaticas que
mantienen informacién sobre este tipo de arboles pero no se actualizan con la
frecuencia deseable.

La novedad esencial que aporta el proyecto es la interfaz de visualizacién
del arbol, que no se centra en la visualizacion del &rbol entero, ya que
solo nos mostrara padre-hijos-hermanos de una secuencia, es decir, toda la
informaciéon que necesita el especialista. Como caso de aplicacién se usa el
arbol de ZARAMIT. En el entorno cualquier usuario registrado podra visualizar
arboles y ademas permitira solicitar duplicados del arbol para trabajar con ellos,
permitiendo su edicién mediante la inclusién o eliminaciéon de nodos. También
podran solicitar al administrador que anada sus arboles dentro del sistema para
poder usarlos y compartirlos con otros usuarios marcandolos como arboles de
dominio publico.

Los resultados preliminares obtenidos por el sistema son prometedores y se
espera que el alcance del trabajo sea amplio.
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1. Introduccion

La naturaleza masiva de la informacion de tipo biolégico que se secuencia
en los laboratorios y la necesidad de herramientas bioinformaticas para el
tratamiento de esta informacién nos ha motivado para el desarrollo de este
proyecto, cuyo objetivo principal es desarrollar un entorno que facilite la
visualizacién e interaccién con &rboles y redes filogenéticas extensas. Los
apartados siguientes desarrollan la motivaciéon de este proyecto y los objetivos
concretos que se han abordado.

1.1. Motivacion

El incremento constante de la informacién de tipo biolégico que se secuencia
en laboratorios (ADN, ARN,...) ha proporcionado la base para el desarrollo
de herramientas bioinformaéticas que abordan la construccién de arboles y redes
que faciliten el estudio de la evolucién bioldgica en las poblaciones de individuos
secuenciados.

La naturaleza masiva de la informacion que se procesa impone requisitos criticos
en el desarrollo de software para todas las fases del procesamiento, organizacién
y visualizacién de resultados. En el caso de la reconstruccion de filogenias y
redes evolutivas, el andlisis de los resultados (drboles y redes) constituye un
problema creciente para los bidlogos a medida que la informacién a analizar va
siendo cada vez més grande (ZARAMIT [1], SAT¢ [2],...). En este contexto, la
carencia de métodos y herramientas adecuados para la visualizacién, navegacion
y andlisis de los resultados constituyen un campo de trabajo que es objeto de
interés para este proyecto.

Este Proyecto de Fin de Carrera se ha realizado en el marco de la linea
de investigacién de bioinformética del GISED [3], en el que se aborda la
construccién de filogenias extensas para secuencias de ADN mitocondrial
humano, con el objetivo de estudiar la evolucion humana y facilitar la
identificacién de mutaciones potencialmente malignas. Asi, la visualizacion de
los arboles evolutivos inferidos constituye el campo de aplicacién concreto.

1.2. Objetivos

El objetivo principal del proyecto es el desarrollo de un entorno que facilite la
interaccion con arboles y redes filogenéticas extensas, de manera que los usuarios
finales del entorno (bidlogos, médicos y bioinforméticos) puedan concentrarse
en la exploracion y andlisis de las caracteristicas bioldgicas de la informacion
contenida en los arboles o redes. Este objetivo se descompone en otros mas
concretos, que tienen correspondencia con la propia estructura de esta memoria.



Estado del arte

El apartado correspondiente de la memoria (pdg. [5]) recoge un glosario sobre
términos bioldgicos, caracteristicas de los arboles filogenéticos, herramientas
para su visualizacion y un andlisis de herramientas de visualizacién y de
tecnologias web con las que se pueden representar arboles.

Arquitectura

El apartado correspondiente de la memoria (pég. E[) enumera los requisitos
del entorno de visualizacién inspirados por un bidlogo experto en ADN
mitocondrial del Departamento de Bioquimica, Biologia Molecular y Celular
de la Universidad de Zaragoza y también (pag. los requisitos planteados por
el equipo de investigadores de GISED para el desarrollo de la aplicacion.

Diseno

El apartado correspondiente de la memoria (pag. muestra las
funcionalidades del sistema en términos de estructura interna del entorno:
Cliente-Servidor y base de datos.

Prototipo

El apartado correspondiente de la memoria (pég. describe la implementacion
del prototipo de visualizacién y desarrolla la relacién de las tecnologias usadas
en términos comparativos con otras que se descartaron para realizar la misma
funcién en el entorno.

Experimentos

En este apartado de la memoria (pdg. se describen varias pruebas de
testeo del funcionamiento, pruebas de integracién e integracién de todas las
partes del entorno.

Organizacién del proyecto

En este apartado de la memoria (pég. se describe la gestion en la
realizacién de proyecto.



Conclusiones

En este apartado de la memoria (pag. se desarrollan las conclusiones del
proyecto.






2. Estado del arte

En este apartado se muestra un glosario de términos bioldgicos, las
caracteristicas de las filogenias extensas y también un estudio sobre diferentes
herramientas tanto web como aplicaciones de escritorio para su visualizacion.
Por tltimo, se muestra un estudio de las diferentes tecnologias web relacionadas
con la visualizacion en el contexto del proyecto.

2.1. Glosario de términos bioldgicos

Se definen los términos que van a aparecer a lo largo de la memoria para
una mejor comprension por parte del lector.

Filogenias es considerada la ciencia encargada del estudio y clasificacién de
la relacion evolutiva entre organismos.

Arbol filogenético es un arbol que muestra las relaciones evolutivas entre
varias especies u otras entidades que se cree que tienen una ascendencia comun.

ADN o &acido desoxirribonucleico es un éacido nucleico que contiene
instrucciones genéticas usadas en el desarrollo y funcionamiento de todos los
organismos vivos conocidos y algunos virus, y es responsable de la transmisiéon
hereditaria.

ADN mitocondrial es el material genético de las mitocondrias, los organulos
que generan energia para algunas células. Solo se hereda por via materna en
caso humano.

2.2. Filogenias extensas

El proyecto aborda visualizar e interactuar con arboles extensos como es el
caso del arbol filogenético de ADN mitocondrial proporcionado por ZARAMIT.
Este drbol estd en formato Newick (ver pdg. 22 para una explicacién detallada
de dicho formato) y ha sido creado a partir de datos obtenidos de la base de
datos de GenBank [4].

Este tipo de drboles pueden ser muy extensos y los usuarios finales del entorno
necesitan visualizar e interactuar con ellos.

2.3. Herramientas de visualizacion para arboles y redes

En primer lugar me dediqué a investigar sobre diferentes herramientas tanto
del dmbito web como de escritorio para ver las distintas formas de trabajar con



arboles filogenéticos.

Esta busqueda me proporcioné ideas para desarrollar utilidades y formas de
realizar las diferentes tareas, que eran interesantes para el sistema que iba a
desarrollar. Por otro lado, también me sirvié para desechar otras que vi poco
interesantes o no aplicables para mi proyecto.

Entornos Web relacionados:

PhyloTree [5]. Pdgina web referente en el campo de los drboles de ADN
mitocondrial. El desplazamiento por el drbol se realiza mediante la navegaciéon
por grupos, ya que el arbol estd formado por grupos que a su vez albergan otros
subgrupos. En el caso de querer buscar una secuencia concreta se navega por
los diversos grupos hasta encontrarla.

Evolgenius [0]. Este sitio web usa colores y formas para diferenciar los datos
mas rapidamente. El problema que tiene es que se debe proporcionar un arbol
en formato Newick y en el caso de que el tamano de dicho arbol sea demasiado
grande se colapsa. Si el tamafno del arbol es de menos de mil secuencias si que
logra representarlo pero la navegacion por él es muy lenta.

Otras Web relacionadas (TreeVector [7], bioinformatics.psb.ugent.be [g],
treeapp [9], Jstree [10]). Ofrecian las mismas prestaciones y carencias que la
anterior. Ademds, la navegacién sobre el arbol que representaban era mé&s
problematica.

Aplicaciones de escritorio multiplataforma que visualizan arboles filogenéticos:

Tree Graph 2 [I1I]. En este entorno se puede cargar el drbol entero sin
importar lo grande que sea. El formato de entrada es de tipo Newick. Tiene
como inconveniente que si el tamano del arbol es muy grande la navegacion
es muy lenta. Una de las caracteristicas destacables de esta aplicacién es que
muestra a la derecha todos los nodos del arbol en una tabla y si presionas en
cualquiera de ellos mueve la vista del arbol centrdndola en el nodo sobre el
cual has presionado. El problema de este planteamiento es que si el drbol tiene
muchos nodos resulta muy dificil encontrar un nodo concreto.

FigTree [12]. Este entorno tiene las mismas caracteristicas que el anterior.
Carga un arbol entero sin importar el tamano, no posee ninguna funcionalidad
para buscar un nodo rapidamente, aunque si ofrece una amplia variedad de
herramientas para cambiar la estética del arbol.



Phylowidget [13]. Puede cargar un rbol de cualquier tamafio, aunque en el
caso de que este sea extenso es imposible ver casi nada del arbol en la pantalla.
No obstante, si el arbol es de tamano pequeno se puede navegar y al buscar
una secuencia determinada colorea la ruta desde la raiz del arbol hasta dicha
secuencia.

Dendroscope [14]. Esta aplicacién puede cargar cualquier drbol. En el caso
que el arbol sea muy grande permite hacer zoom y adecuarlo a un tamano en el
que se pueda trabajar. Ademés cuando se busca una secuencia te centra la vista
en la secuencia buscada. No permite la creacion de arboles al vuelo, ni arboles
de grupos.

2.4. Otras tecnologias de visualizacion

Para abordar el problema de cémo visualizar un arbol con tecnologias
orientadas a la web, se investigaron un conjunto amplio de bibliotecas. Entre
otras muchas, destaco las siguientes:

Graphic JavaScript Tree with Layout y [15] Basicprimitives [16]. Estas
dos librerias permiten crear arboles facilmente, pero hay que introducir el arbol
completo, ya que no se permite crear el arbol poco a poco.

D3 [I7]. Esta biblioteca JavaScript permite trabajar con gran cantidad de datos
y en el caso de los arboles sin importar el tamano permite crearlos al vuelo.
También se puede personalizar la representacién de los mismos.

2.5. Problemas abiertos

Tras analizar las diferentes aplicaciones citadas anteriormente y teniendo
en cuenta los requisitos que se creian mas necesarios para los usuarios de la
aplicacién, me propuse desarrollar un sistema lo mas adecuado posible desde la
perspectiva de la usabilidad.

Esto me llevé a la conclusion de que el entorno deberia poseer un buscador de
secuencias para que asi fuera posible encontrar facilmente secuencias concretas y
ademas el sistema tendria que centrar la vista en la secuencia buscada. También
debe tener dividido el arbol en grupos para que la navegacién por él sea mas
fluida. Ademads encuentro que debe diferenciar secuencias visualmente para
asi poder comprenderlas mejor.






3. Arquitectura

Este apartado estd divido en tres partes. La primera de ellas trata de los
requisitos que nos propuso un biélogo experto, la segunda desarrolla una serie
de requisitos de tipo informatico que debe cumplir el entorno y la tltima parte
trata de la propuesta de solucion del entorno, mostrandonos dénde va a trabajar
el proyecto una vez que esté en funcionamiento.

3.1. Requisitos derivados del dominio del problema

La colaboracién con el investigador Eduardo Ruiz Pesini del Departamento
de Biologia Molecular y Celular de la Universidad de Zaragoza ha sido
fundamental para definir un conjunto de requisitos que garantice la usabilidad
del entorno a desarrollar.

Los requisitos que nos planteé dicho experto fueron:
Posibilidad de ir actualizando la aplicaciéon facilmente

El primer problema que nos expuso es que muchas de las aplicaciones o webs a
las que accedia se quedaban obsoletas con el paso del tiempo, ya que estas no
eran actualizadas por sus administradores o si las actualizaban pasaban periodos
de tiempo bastante largos entre actualizaciones.

Facilidad para encontrar una secuencia dentro del arbol

El segundo problema planteado era el tipo de navegacion, ya que si pretendia
buscar una secuencia en concreto le resultaba en algunos casos bastante dificil.
Algunas de las aplicaciones se basan en una navegacién por grupos, para lo cual,
habia que ir abriendo grupo por grupo hasta encontrar la secuencia deseada. En
otros casos simplemente era un arbol completo lo que mostraba la aplicacién, lo
que le hacia casi imposible encontrar la secuencia deseada ya que en este caso
se aglutinaba demasiada informacién.

Para el experto lo mas importante es poder acceder rapidamente a la secuencia
deseada, y asi poder ver las secuencias con los nodos hermanos, hijos y padre.
Otra opcién necesaria es poder buscar lo mas rapido posible la secuencia
padre de un grupo, porque segun del que proceda tendra unas caracteristicas
ancestrales u otras.



Posibilidad para editar el arbol manualmente

Otras de las funciones que debia tener la aplicacion era poder editar el arbol o
incluso poder hacerlo nuevo desde cero, ya que existen bastantes diferencias de
criterio entre los bidlogos en cuanto a la colocacién de ciertas secuencias en una
u otra rama del arbol.

Arbol de grupos

Después de analizar la web de Phylotree.org [5] vimos que el uso de grupos
era interesante y el experto indicé que la mayoria de las veces interesaba poder
visualizar los grupos tal como estan situados entre si y poder ir rapidamente a la
secuencia padre del grupo. Por lo tanto anadimos un arbol de grupos para que
asi el usuario pudiera ver todos los grupos del arbol con el que estaba trabajando
y ademads pudiera visualizar rapidamente la secuencia padre del grupo que desea
solamente presionando en el grupo dentro del arbol de grupos.

3.2. Requisitos funcionales

Los requisitos que nos planteamos a la hora de crear el visualizador fueron:
Representacion parcial del arbol

Crear una representaciéon del arbol, que no muestre un drbol completo, ya que si
lo hace provoca que la navegacion por dicho arbol resulte casi imposible debido
a su gran tamano (mds de diez mil nodos en el drbol més grande de ZARAMIT).
Por este problema en la navegacion se deseché la representacion completa del
arbol, ya que para una secuencia concreta solo es necesario visualizar su padre,
hermanos e hijos.

Buscador de secuencias

Otra funcionalidad que debera tener la aplicacién es poder buscar una secuencia
lo mas rapidamente posible, ya que en la mayoria de casos se conoce la secuencia
de la que se necesita buscar informacién. Para introducir esta funcionalidad
anadimos un buscador de secuencias con el cual se puede buscar rapidamente
la secuencia deseada.

10



Historial de secuencias visitadas

Otra funcionalidad necesaria, puesto que en una sesiéon de trabajo se necesita
acceder a varias secuencias una tras otra y ademds la mayoria de las veces
necesitamos poder volver rapidamente a una secuencia vista previamente. Como
solucion se propone mantener un historial de grupos con el que poder de una
forma rapida ir a las secuencias que se hayan visitado anteriormente durante la
sesion de trabajo.

Arbol agrupado
Como ultima funcionalidad importante que deberd poseer la aplicacion es

que cuando se trabaje con arboles heterogéneos pueda usarse un criterio para
agrupar las secuencias y asi facilitar la navegacion del usuario por el arbol.

3.3. Escenario para la propuesta de solucion

=P Visualizador

ZARAMIT

[

SATé
‘| DACTAL ’
‘ PASTA '

MITOMAP

phylotree.org

NCBI
(GenBank)

Figura 1: Escenario de grupos de investigacion y herramientas para la propuesta
de solucion.
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El entorno de visualizacién objeto de este trabajo tiene utilidad en si mismo
como herramienta para la visualizacién de arboles filogenéticos con informacion
biolégica de todo tipo. El escenario de integracién previsto para el mismo
es el que se retiene en la Figura [I] Dentro de la linea de investigacién en
Bioinformética del grupo GISED, el entorno de visualizacién se integra como
parte fundamental para el andlisis y visualizacién de las filogenias producidas
mediante el entorno PhyloFlow desarrollado por el investigador Jorge Alvarez
Jarreta. Adicionalmente, estd previsto poner el entorno de visualizacién a otros
grupos de investigacion, como es el caso del grupo de investigacién de Tandy
Warnow de la Universidad de Texas, y el de Biogénesis y patologia mitocondrial
de la Universidad de Zaragoza, facilitando un entorno colaborativo para la
comparticion de resultados y datos.

12



4. Diseno

Se ha desarrollado una aplicacién web basada en una arquitectura
cliente-servidor compuesta por tres capas, usando el patrén MVC tanto en el
cliente como en el servidor. Seguidamente se explica el servidor de datos y
alguna de las operaciones importantes que se pueden realizar en dicho servidor.
La descripcién completa de este tipo de arquitectura se encuentra en el Anexo
A (Arquitectura Cliente-Servidor).

4.1. Cliente-Servidor

La siguiente ilustracién muestra la estructura del visualizador.

SERVIDOR

Intermediario

Peticiones
HTTP

Base de datos

Figura 2: Arquitectura Cliente-Servidor.

Cliente
El cliente solicita las peticiones mediante la interfaz de usuario. En nuestro caso

al tratarse de una aplicaciéon web, puede ser usada desde cualquier navegador
accediendo a la web donde esta alojado el entorno.
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Servidor

El servidor estd compuesto por un servidor intermediario y un servidor de
datos. El servidor intermediario tiene como funcién proporcionar los recursos
solicitados para el cliente, los cuales estardn alojados en el servidor de datos.

La Tabla [I] recoge las solicitudes que acepta el servidor con las respuestas que
se obtendra de cada una de ellas.

Grupo Peticiones
Buscar (Arbol, Arboles privados y publicos, Raiz, Arbol de grupos)

Arbol Insertar
Editar

Eliminar

Buscar (Nodo, Padre, Hijos, Alertas, Observaciones, Grupo)

Nodo Insertar
Editar

Eliminar

Alerta Insertar
Obs Editar
Grupos Eliminar

Tabla 1: Peticiones ordenadas por grupo.
La Figura [3] ilustra una representacién esquematica del funcionamiento del

sistema cuando se realiza una peticién. Los flujos de datos que tienen (1-4) son
los siguiente.

14



SERVIDOR

INTERMEDIARIO

Figura 3: Comunicacién entre Cliente-Servidor.

1. El cliente solicita los datos al servidor intermediario.
El servidor intermediario solicita los datos del servidor de datos.

El servidor de datos responde al servidor intermediario.

L S

El servidor intermediario responde con los datos procesados al cliente.

4.2. Base de datos

Tal como estd estructurada la aplicacion se ha optado por el sistema de tres
capas, en el que el tercer nivel tercer corresponde al servidor de datos.

4.2.1. Estructura

En nuestro caso para hacer esta funcién de servidor de datos se utiliza un
servidor de bases de datos. Dicha base de datos esta disenada de acuerdo al
siguiente diagrama entidad-relaciéon que tendra las siguientes tablas:

= La Entidad Alerta sirve para almacenar las alertas que poseen las
secuencias de un arbol.

= La Entidad Obs(observaciones) se usa para guardar las observaciones que
tiene una secuencia.

= La Entidad Usuario contiene aquellos usuarios que pueden acceder al
sistema.

15



= La Entidad Arbol guarda los arboles que hay en el sistema, ya que aunque
inicialmente partamos de un solo drbol, mas adelante se le iran anadiendo
arboles a la aplicacién, segin las necesidades de los usuarios.

= La Entidad Grupo almacena los grupos de las secuencias que hay en el
sistema.

= La Entidad Nodo guarda las secuencias de los arboles que hay en el
sistema.

1

tiene

—————
idPadre
-

<

——

idarb
~ —

observacion

Figura 4: Diagrama entidad-relacion.

En el anexo B (Disefio de la base de datos) se puede encontrar la informacién
detallada de la base de datos y de sus tablas.
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4.2.2. Carga de datos

La insercion de los datos iniciales del visualizador se hace mediante un fichero
en formato Newick. Este es el formato predominante en las aplicaciones de en
Biologia que trabajan con arboles filogenéticos. El drbol incluido dentro del
fichero serd el que se introduce en el servidor de la base de datos de la aplicacién
para que los usuarios puedan trabajar con él.

4.2.3. Copia de seguridad

La forma de realizar la copia de seguridad de un arbol de un cliente se
hard mediante la realizacion de scripts SQL que contendran la informacién de
ese arbol (nodos, alertas, observaciones,.....). Asi el administrador después de
ver las solicitudes del cliente para restaurar un arbol propio, accedera al script
SQL del cliente y lo introducird en el sistema reemplazando el arbol anterior.

4.2.4. Duplicado de arboles

En el caso de que un cliente quiera duplicar un arbol propio o tener una
copia de un arbol publico hard una solicitud a uno de los administradores del
sistema. En el caso que la solicitud sea aceptada, el administrador genera un
script SQL y lo introduce en el sistema. Se sigue este tipo de protocolo debido a
que el tamano de un arbol dentro del sistema es grande y se pretende evitar la
sobrecarga del servidor por las posibles actuaciones directas que pudieran hacer
los usuarios del sistema.

4.3. Visualizacion padres-hijos-hermanos

De acuerdo con los requisitos del dominio del problema se ha establecido que
la visualizacion del arbol siga un planteamiento en el que se muestra un nodo
seleccionado donde se puede ver ademés padre, hijos y hermanos de ese nodo
(Figura[5)). De esta forma se descarta la posibilidad de ver un &rbol global.
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Nodo padre

Nodo seleccionado

Nodo hijo

Nado hijo

Figura 5: Ejemplo de cémo es el sistema de vista padre, hermanos e hijos de un
nodos seleccionado.

1. Nodo padre del nodo seleccionado.
2. Nodo seleccionado.
3. Nodos hijos del nodo seleccionado.

4. Nodos hermanos del nodo seleccionado.

El sistema visualiza, a partir de un “nodo seleccionado”, su padre, hermanos
e hijos. Asi, cuando se presione sobre el nodo padre, hermano o hijo, la vista
se recargard de nuevo pasando este a ser el “nodo seleccionado”, generando su
padre, hermanos e hijos correspondientes.

Si el usuario desea anadir y eliminar nodos del drbol, tiene que estar usando un
arbol propio, no uno de dominio ptublico. Este sistema se ha desarrollado para
poder anadir o eliminar el “nodo seleccionado” o los nodos hijos en el caso de
que estos sean nodos finales.

En el caso de anadir nodos se dan dos situaciones:

Anadir al “nodo seleccionado”. En el caso de que este posea hijos se puede
elegir cualquiera de ellos o todos para que pasen a ser hijos del nodo anadido.

Afnadir a un nodo denominado hijo. En este caso se recargara la vista pasando
el hijo a ser el nuevo “nodo seleccionado”.

Para eliminar nodos, so6lo hay una situacién. En el caso de que el nodo que
se desea eliminar tuviera hijos, estos pasarian a ser nodos hijos del padre del
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nodo eliminado.

Otras de las acciones que se pueden llevar a cabo son anadir alertas y
observaciones en los nodos. Para que se pueda realizar esta accién he creado
unos iconos en la “barra de nodo” que al hacer click muestran una ventana en
la cual los usuarios podran anadir alertas u observaciones.

Cuando el usuario presione sobre cualquier nodo que no sea el “nodo
seleccionado” este pasa a ser el nuevo “nodo seleccionado” y se actualiza la
vista de generando los nuevos padres, hermanos e hijos.

La aplicacién posee un buscador de nodos que permite buscar y cargar en el
sistema de la vista el nodo deseado como el “nodo seleccionado”.

Otra accién que puede realizar el usuario es acceder rapidamente al nodo padre
de un grupo y ver un arbol de grupos del drbol con el que esta trabajando, si
presiona sobre cualquier grupo el sistema carga la vista y pone al padre de ese
grupo como “nodo seleccionado”.

Una sugerencia del experto fue poder ver un historial de los nodos que ha ido
visualizando y acceder rapidamente a ellos. Para poder realizar esta accién, he
anadido un historial de nodos, que con solo presionar sobre cualquier nodo del
historial este pasa a ser el nuevo “nodo seleccionado” de la vista.
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5. Prototipo

Una vez planteados el diseno y la arquitectura del sistema a desarrollar, el
siguiente paso fue aplicar las tecnologias adecuadas para las distintas partes de
la aplicacién.

En el apartado se describen qué tipo de tecnologias he usado para cada parte del
sistema. Ademds he hecho una comparativa con otras tecnologias para justificar
las decisiones de implementacién frente a otras andlogas.

Para la ejecucion del sistema de visualizacién de arboles, he optado por usar
tecnologias compatibles con JAVA ya que las tecnologias de esta familia son
la mayoritariamente gratuitas. Otra opciéon que me planteé para desarrollar la
aplicacién era usar tecnologias de Microsoft que no son gratis. Por ejemplo, para
desarrollar la web podria haber utilizado ASP en vez de JSP y también usar un
servidor WebApi frente al servidor de Jersey proyect.

Las decisiones de implementacion tomadas han proporcionado un sistema
multiplataforma, pudiéndose instalar en equipos con distintos sistemas
operativos como podrian ser Windows, Linux o Mac OSX. El prototipo de la
aplicacién ha sido desarrollado bajo Linux usando la distribucién Ubuntu.

SERVIDOR

Intermediario

¥y HIBERNATE .@
Hemich
RESTful Web Services in Java.

Datos

::l google-gson

Abav iy <o JSON 1o v siecs 0 vor-vid

PostgreSQl

]

Figura 6: Implementacién de la aplicacion.



5.1. Cliente

En este apartado expongo las tecnologias que he usado para realizar el
cliente: Struts 2, JavaScript, jQuery, D3, Gson y Apache Tomcat.

Struts 2

Struts 2 es una herramienta de soporte para el desarrollo de aplicaciones Web
bajo el patrén MVC usando la plataforma Java EE (Java Enterprise Edition),
ademads se distribuye bajo la licencia Apache License 2.0 siendo software libre.

Con esta herramienta el cliente de la aplicaciéon implementa el patrén MVC. Este
planteamiento busca reducir el acoplamiento funcional del sistema dividiendo las
responsabilidades en tres capas claramente diferenciadas: el modelo, que hace
referencia a los datos que maneja la aplicacién, las reglas de negocio que operan
sobre ellos (en Struts 2 en las “acciones”) y la vista con la interfaz de usuario
(en Struts 2 equivale a los resultados).

El controlador, comunica la vista y el modelo, respondiendo a eventos generados
por el usuario en la vista, invocando cambios en el modelo, y devolviendo a la
vista la informacién del modelo necesaria para que pueda generar la respuesta
adecuada para el usuario.

JavaScript

JavaScript es un lenguaje de programacion interpretado, siendo un dialecto
del estdndar ECMAScript. Se define como orientado a objetos, basado en
prototipos, imperativo, débilmente tipado y dinamico. Este lenguaje permite
realizar mejoras en la interfaz de usuario y paginas web dindmicas. Todos los
navegadores modernos interpretan el codigo JavaScript integrado en las paginas
web.

jQuery

jQuery es una libreria de JavaScript, que permite simplificar la manera
de interactuar con los documentos HTML, manipular el arbol DOM, manejar
eventos, desarrollar animaciones y agregar interaccién con la técnica AJAX a
paginas web.

Esta biblioteca ofrece una serie de funcionalidades basadas en JavaScript mas
utiles para el desarrollador. La libreria es software libre y de cédigo abierto.
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D3

D3 es una libreria de JavaScript para manipular documentos basados en
datos. D3 me ha ayudado a crear interesantes formas visuales para representar
los datos usando HTML, SVG y CSS. D3 pone énfasis en usar estdndares
abiertos para asi poder aprovechar todas las capacidades de los nuevos
navegadores, combinando poderosos componentes de visualizacién y un enfoque
basado en datos de la manipulacion DOM.

Gson

Gson es una libreria de coédigo abierto para el lenguaje de programacién
Java que permite la serializacion y deserializacién entre objetos Java y su
representaciéon en notacién JSON.

Apache Tomcat

Apache Tomcat es un servidor web con soporte de servlets y JSPs. Dado
que Tomcat fue escrito en Java, funciona en cualquier sistema operativo que
disponga de la maquina virtual Java.

Con este servidor he podido alojar el cliente del entorno.

5.2. Servidor

En este apartado expongo las tecnologias que he usado para realizar el
servidor intermediario: Jersey, Hibernate, JSON y Apache Tomcat.

Jersey

Jersey es un patréon de diseno en cédigo abierto ayuda a crear un servidor
web RESTful en Java. Gracias a este patrén he creado el servidor intermediario,
que recibe las peticiones de los clientes con los datos de la peticién y les devuelve
la respuesta con los datos que han solicitado.

Como alternativas de implementacién valoré las posibilidades de hacerlo
mediante un servidor REST o SOAP. Investigué cudl de estas dos tecnologias
era mas adecuada. En la Tabla [2| y la Tabla [3| se analizan las caracteristicas de
cada tipo de servidor.
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RESTful (Representational state transfer)

Pros

- Se trabaja con componentes y se utiliza .NET o Java es muy sencillo de
consumir.

- Es muy ligero, sus respuestas contienen exactamente la informacién que
necesitamos.

- Es sencillo de desarrollar y no se necesita mucho cédigo extra.

- Es flexible en cuanto al tipo de respuesta que se necesita, ya que puede
ser XML o JSON(Es el que usamos en el desarrollo de la aplicacién).

Contras

- No hay un estandar en sus respuestas por lo que no se definen tipos de
datos.

Tabla 2: Pros y Contras de RESTFul.

SOAP (Simple Object Access Protocol)

Pros

- Se trabaja con componentes y se utiliza .NET o Java es muy sencillo de
consumir.

- El resultado que devuelve siempre es XML y contiene una definicién
especifica del tipo de dato, lo que hace del protocolo algo muy estricto.

- Se dice que es més seguro porque su implementacion siempre o la mayoria
de las veces se hacen del lado del servidor.

Contras

- Una vez implementado, si se desea cambiar algo en el servidor impacta de
forma negativa en los clientes ya que estos tienen que hacer muchas
modificaciones al codigo.

- Las respuestas son demasiado complejas y dificiles de interpretar si no

se tienen las herramientas correctas para hacerlo.

Tabla 3: Pros y Contras de SOAP.

Como conclusién elegi el servidor RESTful, ya que las tecnologias JavaScript,
jQuery y D3 con las que trabajaba en la vista usan por defecto Json. En el caso
de usar SOAP, que emplea XML, se tendria que traducir de JSON a XML
cada vez que mandara o recibiera algo del servidor para asi poder trabajar
con los datos. Ademas si se tuviera que cambiar algo en el servidor, supondria
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un mayor coste. Finalmente consideré que si se quisiera extender el desarrollo
del visualizador de arboles a un dispositivo mévil con Android era mucho més
sencillo hacerlo con REST que con SOAP.

Hibernate

Hibernate es una herramienta de Mapeo objeto-relacional (ORM) para
la plataforma Java. Facilita el mapeo de atributos entre una base de datos
relacional tradicional y el modelo de objetos de una aplicacién mediante archivos
declarativos.

Hibernate facilita manipular los datos de la base de datos operando como si
fueran objetos, con todas las caracteristicas de la Programacién orientada a
objetos. Hibernate convierte los datos entre los tipos utilizados por Java y
los definidos por SQL. Ademads genera las sentencias SQL y libera del manejo
manual de los datos resultantes de la ejecucién de dichas sentencias.

Ademas en el caso de cambiar el Servidor de la Base de Datos de la aplicacién por
otro diferente que sea compatible con Hibernate, solamente habria que realizar
cambios minimos en un archivo de configuracién para que la aplicacién continie
funcionando correctamente.

Apache Tomcat

Permite alojar el servidor web del entorno.

JSON

JSON(JavaScript Object Notation) es un formato ligero para el paso de
datos. Otro formato que podia haber elegido es XML, pero creo que JSON es més
ligero, presenta mejor la estructura de los datos y requiere menos codificacion y
procesamiento por parte de cliente y servidor.

Este formato es usado por el servidor para responder una solicitud del cliente

aportando los datos que se le han requerido.

[{"id":{"id":2 "idarbol":3} "nombre":"'n1" "idpadre":1,"grupo":-1,"longitud":0.0, hijos [
{"id"{"id":231,"idarbol":3},"nombre":"'n2" "idpadre":2, "grupo":-1,"longitud":0.0},
{"id"{"id":3,"idarbol":3},"nombre":"n3" "idpadre":2,"grupo":-1,"longitud":0.0}

1

Figura 7: Ejemplo de un vector de nodos en JSON.
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5.3. Base de datos

En este apartado expongo las tecnologias que he usado para realizar el
servidor de datos: PostgreSQL y Newick.

PostgreSQL

PostgreSQL es un SGBD (sistema de gestién de bases de datos) relacional
orientado a objetos y libre. Este es el sistema que he escogido para que sea el
servidor de la base de datos. Ya que posee las siguientes caracteristicas:

= Alta concurrencia mediante un sistema denominado MVCC (Acceso
concurrente multiversion, por sus siglas en inglés. Permite que mientras
un proceso escribe en una tabla, otros procesos pueden acceder a la
misma tabla sin necesidad de bloqueos. Cada usuario obtiene una visiéon
consistente de los ultimos datos cuando se realizé el diltimo commit.

= Tiene una gran variedad de tipos nativos y ademads los usuarios pueden
crear sus propios tipos de datos.

= Implementa claves ajenas también denominadas Llaves ajenas o Claves
Foraneas.

= Posee disparadores (triggers), se definen como una accién especifica que
se realiza de acuerdo a un evento, cuando éste ocurra dentro de la base de
datos.

= Posee vistas, herencia de tablas, multitud de tipos de datos y operaciones
geométricas.

Los motivos de la eleccién de este sistema de base de datos frente a otros como
podrian ser Oracle o MySQL fueron:

1. En el caso de Oracle fue debido al alto coste que supone anadir a la
aplicacion este sistema de bases de datos, ademdas creo que no aporta
grandes mejoras frente a PostgreSQL.

2. En el caso de MySQL fue por no poseer claves ajenas, las cuales te dan
una integridad referencial de los datos que resulta muy tutil para que estos
sean coherentes.
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Newick

Newick es el formato de gran aceptacién en las aplicaciones tipicas de la
Bioinformética en Anélisis Filogenético.

0.1
—e
F 0.2

0.3
05 E[  °C
? 0.4

4D

Figura 8: Ejemplo Newick para el drbol (A,B,(C,D)E)F;

5.4. Interacciones

El intercambio de datos entre el cliente y el servidor se hace mediante
peticiones HTTP (GET, POST).

Las peticiones GET llevan todos los datos necesarios en la propia direcciéon
url de la llamada. Cuando el servidor la recibe, la procesa y devuelve los datos
solicitados.

Las peticiones POST los datos no vienen dentro de la direccién url. Estas tipo
de peticiones indican al servidor que se prepare para recibir datos, una vez que
ha recibido dichos datos, los procesa y los devuelve procesados al cliente para

que trabaje con ellos.

El paso de datos entre el cliente y el servidor se realiza en formato JSON.
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6. Experimentos

Este apartado recoge la validacion funcional del prototipo y los resultados
obtenidos para los experimentos realizados con el prototipo.

6.1. Validacién funcional

La integracién de las diferentes partes de que consta el prototipo de la
aplicacion, se hizo de la siguiente manera. El primer paso fue instalar el servidor
PostgreSQL y cargar la base de datos del sistema en él. El siguiente paso fue
crear el servidor intermediario y configurarlo para que aceptara las peticiones
que recibe del cliente. Luego creé la vista de la aplicacién y esta necesitaba los
datos que poseia nuestra base de datos, a los cuales por el tipo de arquitectura
usada no tenia acceso directo por mayor seguridad. Por tanto, el siguiente paso
l16gico fue ir anadiendo a nuestro servidor intermediario las peticiones necesarias
para suministrar a la vista los datos necesarios.

6.2. Pruebas de rendimiento

El equipo usado para realizar las pruebas de rendimineto de la aplicacion
fue el siguiente:

1. Procesador: AMD A-10 5800k
2. RAM: 8GB DDR3
3. Placa Base: MSI FM2-A85XA-G65

Prueba 1

Verificar el tamano de un arbol segiin el numero de nodos que posea y el
tiempo de carga en la base de datos. Los resultados se pueden ver en la Tabla

4

El nimero de nodos del arbol y el tamano de las etiquetas estos, son un factor

Nombre | nimero nodos | Tamano | Tiempo carga
arboll 67 40kB 1 seg
arbol2 848 128kB 3 seg
arbol3 14512 2MB 15 seg
arbol4 276 62kB 1 seg
arbolb 43534 5MB 31 seg
arbol6 217666 21MB 130 seg

Tabla 4: Carga de arboles en la base de datos.

determinante en el tamano de la base de datos.
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Prueba 2

Los resultados de la Tabla [5| muestran el tiempo de respuesta del servidor
intermediario al recibir una peticiéon por parte de un cliente.

Nombre Tiempo respuesta
dameUnNodoPorld 49 ms
dameArbolPorld 41 ms
dameHijosDeNodo 50 ms
dameRaizDeArbol 44 ms
dameBarraNodoPorld 58 ms
dameHijosEnBarraNodoPorld 106 ms
dameRaizDeArbolEnBarra 88 ms
dameAlertasNodo 60 ms
dameObsNodo 67 ms
dameArbolesDeUsuario 49 ms
dameArbolesPublicos 53 ms

Tabla 5: Tabla con el tiempo de respuesta del servidor intermediario.

El tiempo de respuesta pueden variar levemente segin el tamano de la
etiquetas de los datos que se soliciten al servidor.
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7. Organizacion del proyecto

En este apartado se exponen los detalles de la gestion en la realizacion del
proyecto en la Figura [0

Sept Nov Feb Jun

Figura 9: Gestién en la realizacién del proyecto

Las fases contempladas en el desarrollo del proyecto han sido las siguientes.

= Concrecion del proyecto e hitos de seguimiento. En esta fase es donde
concretamos lo que albergaria el proyecto y el seguimiento del mismo.

= FEstado del arte. En esta fase se investigd las formas actuales para la
visualizacién de los drboles y ademds se buscaron diferentes tecnologias
con lo que se pudiera realizar las diferentes partes de la aplicacion.

= Desarrollo. En esta fase se desarrollé el prototipo de la aplicacion.
= Memoria. En esta fase se realiz6 la memoria.

= Fxperimentos. En esta fase se realizaron diferentes pruebas en el sistema
mientras estaba en fase de desarrollo y cuando el prototipo estaba
finalizado para averiguar si era estable y ofrecia un buen rendimiento.

En cuanto a las horas de trabajo de cada una de las fases, la Tabla[f] recoge los
datos correspondientes.
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Concrecién del proyecto e hitos de seguimiento

100 horas

Estado del arte 70 horas
Desarrollo 320 horas
Experimentos 60 horas
Memoria 110 horas

Tabla 6: Resumen de horas por fase de proyecto.
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8. Conclusiones

En este proyecto he desarrollado una herramienta con la cual se puede
visualizar y obtener informacién de una secuencia molecular dentro de un arbol
filogenético de ADN mitocondrial, pudiendo ademds conocer réapidamente sus
ancestros, sus descendientes y también donde estd localizada dicha secuencia
dentro del arbol.

El primer problema con que me encontré fue comprender los distintos términos
biolégicos con los que tenia que trabajar para el desarrollo del proyecto. Para
dar solucion a este problema, Jorge Alvarez Jarreta me dio una charla con todos
los términos biolégicos que podian ser necesarios para el mejor desarrollo de mi
trabajo asi como la relaciéon de dichos términos entre si.

A la hora de desarrollar el proyecto me surgieron varias dudas sobre qué tipo de
tecnologias debia usar para el desarrollo de las diferentes partes en las que este
se divide. Para afrontar este problema tuve que testear varias tecnologias, para
ver cudl de ellas se acoplaba mejor a los requisitos para ser aplicada en cada
parte del proyecto.

Las expectativas de futuro del sistema creo que pueden ser grandes ya que
he dejado la puerta abierta para que se puedan acoplar aplicaciones al sistema
facilmente. La creaciéon de un servidor intermediario es lo que nos brinda que
se puedan crear diferentes tipos de clientes que pueden acoplarse al sistema
facilmente. Por ejemplo, se puede crear un cliente de escritorio que muestre
el arbol entero o solamente una secuencia, otro ejemplo podria ser crear una
aplicacién movil, que muestre informacién de las secuencias del arbol que el
usuario desee ver. En el caso de que un nuevo tipo de cliente necesite algiin
dato que el servidor no pueda servirle, solo tendra que implementarse para
que nuestro servidor intermediario acepte un nuevo tipo de peticién HTTP que
responda con el dato que este necesita. Gracias al uso de un gestor de base de
datos con soporte para multitud de lenguajes de programacion facilitara la tarea
de integrar nuevos programas desarrollados en lenguajes de programacién como
Python y Perl, muy utilizados en Bioinformaética.

Como conclusién, gracias a la realizacién del proyecto he podido conocer cémo
trabajan y con qué problemas se encuentran los Bidlogos especializados en el
campo del ADN mitocondrial cuando trabajan con arboles filogenéticos, al usar
las herramientas informéticas existentes.

Personalmente la realizacién del proyecto me ha aportado grandes conocimientos
sobre tecnologias web:

1. jQuery y D3, tecnologias que nos ayudan a crear dinamismo y facilitan la
creacién de vistas en web dinamicas. Gracias a trabajar con estas librerias
he adquirido experiencia para el desarrollo de este tipo de webs, ya que

33



nunca me habia encontrado antes con este tipo de webs.

2. Struts 2 y Hibernate, ya me eran conocidas y gracias al proyecto he podido
ampliar mi experiencia en el uso de estas.

3. Jersey, me ha aportado el conocimiento de cémo trabajar con servidores
Restful gratuitos, puesto que solo conocia la tecnologia existente de
Microsoft (WebApi) para poder realizar este tipo de tarea.

Por lo tanto estoy muy contento con los conocimientos adquiridos y resultado
obtenido con la realizacién de este PFC.
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A. Arquitectura Cliente-Servidor

Para la realizacion del proyecto del visualizador necesitaba crear una
aplicacién web, mediante la cual los usuarios pudieran acceder via web. Para
asi poder ver secuencias y ademas poder localizarlas dentro del arbol y obtener
la informacién deseada.

Al tratarse de una aplicacion web decidi realizarla usando la arquitectura
Cliente-Servidor.

Figura 10: Ejemplo de arquitectura Cliente-Servidor.

En este tipo de arquitectura llamada Cliente-Servidor, las tareas se reparten
entre el cliente y el servidor. El servidor serd el proveedor que proporciona
recursos o servicios y el cliente sera el consumidor que contacta con él, para
hacer uso de los recursos que este provee.

Este tipo de arquitectura esta teniendo mucho auge gracias a lo facil que resulta
usar un navegador web como cliente ligero, ademas tiene otras ventajas como
la independencia del sistema operativo que utilice el usuario en su PC o en
cualquier dispositivo con acceso a la web. Otra razén de su popularidad es
la facilidad para actualizar y mantener, ya que no se requiere la distribucion,
instalacion y actualizacién de la aplicacién en miles de usuarios; bastara con
modificar el cliente web para cambiarle la apariencia y las acciones que pueda
realizar, o actualizar el servidor para que las nuevas peticiones puedan ser
servidas.

Para que las aplicaciones web funcionen de forma adecuada en cualquier
navegador es necesario que se cumplan estdndares, tanto por parte de la

aplicacién desarrollada como del navegador mismo.

Dentro de la arquitectura Cliente-Servidor podemos encontrar diferentes formas
de desarrollarla. La méas simple seria la arquitectura de dos niveles en donde el
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cliente solicita recursos y el servidor responde directamente a la solicitud, con
sus propios recursos. Esto significa que el servidor no requiere ninguna otra
aplicacién para proporcionar parte del servicio.

Nivel1 Nivel2

<

Cliente

Servidor

Figura 11: Ejemplo de arquitectura Cliente-Servidor de dos capas.

Otra forma de esta arquitectura Cliente-Servidor m&s compleja y que
proporciona mucho mejor servicio que la anterior seria la compuesta por tres
niveles, que es la que he decidido usar para el desarrollo de la aplicaciéon. En
este tipo de arquitectura ademés de los dos niveles mencionados anteriormente,
lo que hago es dividir el servidor en dos niveles a su vez: el servidor de datos y
el servidor intermediario.

Nivel1 Nivel2 Nivel3

<

Cliente

Servidor BBDDD

Servidor Intermediario

Figura 12: Ejemplo de arquitectura Cliente-Servidor de tres capas.

Con esta forma de desarrollar la aplicacién la arquitectura del sistema
estard formada por:

= El cliente, que solicita las peticiones, mediante una interfaz de usuario, en
nuestro caso al tratarse de una aplicacién web, serd un interfaz web, que
puede ser usada desde cualquier navegador.

= El servidor intermediario tiene como funcién proporcionar los recursos
solicitados por cliente, los cuales estan alojados en el servidor de datos.
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= El servidor de datos es el que almacena los datos que componen nuestra
aplicacién y se los proporciona al servidor intermediario cuando este se los
requiere mediante una peticién previa del cliente.

Las ventajas que nos proporciona este tipo de arquitectura de tres capas son las
siguientes:

= Mayor seguridad frente a los ataques contra el sistema de datos de la
aplicacion, ya que podemos hacer que al servidor de datos solo se pueda
acceder mediante el servidor intermediario. Pueden estar conectados a
los dos mediante red local, el servidor de datos sin acceso a Internet
y el servidor intermediario con acceso a la web para asi, poder recibir
las peticiones de nuestros clientes, que estén usando la aplicaciéon web,
mediante un navegador.

= Mayor variedad de tipos de clientes que pueden acceder al sistema,
unos clientes podran acceder mediante un navegador web, otros con
una aplicacién mévil y otros desde aplicaciones de escritorio, todos ellos
podrén acceder a los datos del servidor a través del servidor intermediario,
trabajando todos ellos al mismo tiempo.

= Mayor flexibilidad frente a las actualizaciones, pudiendo mejorar las
aplicaciones clientes a lo largo del tiempo, para que no se queden obsoletas.
También se podra actualizar el realizar peticiones, y en el caso de querer
anadir algin tipo de mejora que necesite otros datos que provengan del
sistema de datos solo habra que anadir que el servidor intermediario pueda
recibir una nueva peticién para que la pueda servir.

Una vez decidida la arquitectura del sistema, desarrollé una aplicacién
cliente servidor con tres niveles diferenciados, por lo tanto paso a concretar
la arquitectura interna de cada uno de ellos. Tanto el cliente como el servidor
se van a implementar mediante el patrén de disefio MVC.

Nivel1 Nivel2 Nivel3

<

Cliente

Servidor BBDDD

Servidor Intermediario

Figura 13: Ejemplo de arquitectura Cliente-Servidor tres capas con MVC.

Como he dicho anteriormente el servidor estard realizado siguiendo el patron
de diseno MVC, separando por capas las diferentes partes de la aplicacién:
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La capa de la vista permite al cliente interactuar con el servidor usando
peticiones HTTP, mediante estas peticiones llegaran al servidor datos por
parte del cliente.

La capa del controlador sera la que se encargue de generar las respuestas
para las peticiones que ha recibido la capa de la vista.

La capa del modelo sera la que proporcione los datos al controlador para
que este haga los calculos necesarios, para generar una respuesta a la capa
de la vista.

Aligual que en el servidor, en el caso del cliente del sistema también utilizo
un patrén de diseio MVC para separar la aplicacion cliente en diferentes
capas:

La capa de la vista que quien interactia con ella en este caso, es el usuario
0 sea este podra ver los datos e interactuar con ellos mediante eventos.

La capa del controlador recogera los eventos generados en la vista, segin
las necesidades del usuario, luego obtendra y trabajara con los datos del
modelo para después devolverlos a la vista y que esta se los represente al
usuario.

La capa del modelo es el almacén de datos de la aplicacién pero en la parte
del cliente del sistema, el modelo es algo peculiar ya que son los datos que
pida al servidor mediante las peticiones HTTP que la capa de la vista del
servidor permite.
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B. Diseno de la base de datos

Este anexo estd formado por una descripcién detallada de la base de datos
empleada en el entorno donde pueden verse la descripcion de las tablas existentes
y el diagrama entidad-relacién.

B.1. Diagrama entidad-relacién

6 Usuario @

-----

tiene e e BN =1 - N sl

———————

—_———
idArb \1
M -

------

observacion

Figura 14: Diagrama entidad-relacién.

En este esquema podemos visualizar comé estdn interrelacionadas las
entidades entre si. Teniendo las siguiente relaciones:
Entidad Alerta

Una alerta solo podrd ser de un tunico nodo(1-1)

Entidad Obs
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Una observacién solo podré ser de un tinico nodo(1-1)
Entidad drbol

Un érbol sera tnicamente de un inico usuario(1-1)
Entidad Grupo

Un Grupo puede tener muchos nodos(1-N)
Entidad Usuario

Un usuario puede poseer muchos drboles (1-N)
Entidad Nodo

Un nodo puede tener muchas alerta(1-N)

Un nodo puede tener muchas observaciones(1-N)
Un nodo pertenece a un tnico grupo(1-1)

Un nodo tiene que tener un unico padre(1-1)

Ahora pasaré a explicar cada entidad con los tipos de datos de sus campos
y con sus claves primarias y foraneas.

B.2. Descripcién de las Entidades del entorno

La Entidad alerta sirve para almacenar las alertas que poseen las secuencias
de un arbol.

La Entidad observaciones se usa para guardar las observaciones que posee una
secuencia.

La Entidad usuario contiene aquellos usuarios que pueden acceder al sistema.
La Entidad arbol guarda los arboles que hay en el sistema, ya que aunque
inicialmente partamos de un solo arbol mas adelante se le irdn anadiendo arboles
a la aplicacién, segin las necesidades de los usuarios.

La Entidad grupo almacena los grupos de las secuencias que hay en el sistema.

La Entidad nodo guarda las secuencias de los arboles que hay en el sistema.
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Alerta
id

descripcion
idArb
idNodo

Figura 15: Entidad Alerta.

Entidad Alerta

campos
id — tipo entero

descripcién — tipo varchar(255)

idArb — tipo entero
idNodo — tipo entero

clave primaria
pkaler
— id

clave foranea
fkalertO fordnea con pknodo
— idArb
— idNodo

id

observacion
idArb
idNodo

Figura 16: Entidad Obs.

Entidad Obs

campos
id — tipo entero

observacién — tipo varchar(255)

idArb — tipo entero
idNodo — tipo entero

clave primaria
pkobs
— id

clave foranea
fkobs0 foranea con pknodo
— idArb
— idNodo
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Arbol
[s|

nombre
idusu
publico

Figura 17: Entidad Arbol.

Entidad Arbol

campos
id — tipo entero
nombre — tipo varchar(255)
publico — tipo boolean
idusu — tipo entero

clave primaria
pkéarbol
— id

clave foranea
fkarboll foranea con pkusu
— idusu

Grupo

id
nombre

Figura 18: Entidad Grupo.

Entidad Grupo

campos
id — tipo entero
nombre — tipo varchar(255)

clave primaria

pkgrupo
— id
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Nodo

id
idArb

Usuario
id nombre
idPadre
grupo
longitud

nombre
pass

Figura 19: Entidad Usuario.
Figura 20: Entidad Nodo.

Entidad Usuario
FEntidad Nodo

campos
id — tipo entero campos
nombre — tipo varchar(255) id — tipo entero
pass — tipo varchar(255) idArb — tipo entero
nombre — tipo varchar(255)
idPadre — tipo entero
clave primaria grupo — tipo entero
pkusu longitud — tipo punto flotante
—id

clave primaria
pknodo
— id
— idarb

clave foranea
fkgru0 foranea con pkgrupo
— id
fknodo0 foréanea con pkarb
—id
fkgru0 foranea con pknodo
— id
— idarb
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C. Diagramas UML

C.1. Diagrama de clase

C.1.1. Cliente

SelectArbol

-private String idarbol
- private String idusuario

[+public get()[)
[+oublic set(})

+ public void validate{}{)

CheckUsuario

-private int id

- int axite

Mpublic get{)()

Hpublic set{)(]

public CheckUsuarielint exite, int id)()

ValidateUsuario

ArbolUsuario

-private int id

-private String nomkbre
-private boclean publice
-private Usuario usu

-privata String usernams

-private String idusuario

-private List<Arbol Usuario> listabrbolPulicos
-private List=Arbel Usuaric> listadrbolllsuaria
|-private String password

+public geti}()
+public set])()
+public ArbollUsuaricd)()

+public Arbellsuane|int id, String nembre, boolean publice, Usuario usu)()

public get{))

+public set()()

[+pukdic List<ArbolUsuaric> dameArboles(boolean publicos, String usu)()
+public CheckUsuario Comprueballsuario|3tring nombre, String pass)()
Fpublic vold validate() ()

+public String Invitade()()

[+pubdic String Login{}()

Usuario

-private int id
-private String nombre

-private String pass

+public get(|[)

+publie satf)()

+public Usuariofing id){)

+public Usuariofint id, tring nombre, String pass)()

Figura 21: Diagrama de clases del cliente.



C.1.2.

Servidor intermediario

BarraMNodo

Arbol

Modo_Busg

Ols

operacionesBaseDatos

\

Medald

_

Modo

7

rellenadorBaseDatos

Alerta

Usuario

il

ArbolUsuario

Grupo

GrupoVisor

\

Figura 22: Diagrama de clases global del servidor intermediario.
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BarraModo

- private int id

-private String nombre
-private int idPadre;
-private int jdGrupe
-private String nombreGrupa
-private String colorGrupo
-private int num_alertas
-private int num_obs
-private int theneHijos

+public get{]

[+public set{)

+public Barra_Meda(int id, String nambire, int idGrupe, int [dPadre, String rombreGrupe, String colerGrupe, int nuem_alestas, int num_cbs, nt teneHijos) (]
+public Barra_Node(]{)

Figura 23: Clase BarraNodo.

Arbol

-private int id

-private String nombre

-private int idusu

-private boolean publico

+public g=t{]

+public set{)

+public Arballint id, String nombre, boclean publica, int idusis)()
+public Arbal()(]

+public String InsestSql()()

Figura 24: Clase Arbol.

Ohbs

-private int id

-private 5tring cbservacion

-private Nodold idnodo

+public getf]

+public s=t|]

+public Obsi){)

+public Obs(ing id, String Observacion, Nodld idnede(]
+public String InsestSgl{)i}

Figura 25: Clase Obs.
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Modo_Busg

Private imt i d
-private String labe|
-private intvalue

+public geti]
+pulbilic zet|)
+public Nodo_Busq(String label, int valus)i)

Figura 26: Clase NodoBusq.

Modo

-private Nodald id
-private int idPadre
-public int Grupo
-public float longitud
pubdic Strnng nambre

+public set])
tpublic NodalMedald id, String nembre, int idpadre, int grupe feat |longitud)i]

+public Modal )]

Figura 27: Clase Nodo.

MNodold

-private int id
P'I\'-ﬂ[‘ int idarbe
-public String InsertSqgl|)

+public gati]

+pulbilic set()

+public Medold{int id, int idarbol i)
+public Modaldi]()

Figura 28: Clase Nodold.
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Alerta

-private int id

-private String descripcion

-private Nodeld idnodo

+pulblic get|)

+public set{)

+public Alerta()(]

+public Alertaint id, String descripeion, Modld idnede)i)
+public String InsertSgl()l)

Figura 29: Clase Alerta.

Usuario

-private int id

-private 5tring nombre

-private 5tring pass

+public getf]

+public s=t{)

+public Usuaria(int id){]

+public Usuaria(ing id, String nombre, String pass)(]
+public String InsestSql()(}

Figura 30: Clase Usuario.

ArbolUsuario

-private int id

-private 5tring nombre
-private boolean publico
-private Usuario u

+public g=t{]

+public set{)

+public Arbal Usuarial )

+public Arballlsuariolint id, String nombre, boclean publico, Usuario usu){}(]

Figura 31: Clase ArbolUsuario.
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Grupo

-private int id
-private String nombre

+public gat(]

+public set{]

+public String InsertSql{}()

+public Grupc{int id, String nombre] ()
[+public Grupe] ()

Figura 32: Clase Grupo.

Grupo\isor

-public int id

-public String nombre

-public int idMNodo

-public List<Grupc\isor> listaGrupoHijas

+public g=tf]
+public set{)

+public GrupeViser|int id, String nombre, int ldNade, List<GrupeVisor= listaGrupaHijes)()

+public GrupeViser|int id, String nembre, int idMade)()

Figura 33: Clase GrupoVisor.
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operacionesBaseDatos

-private Sesshan sessian

*pubslic veld daletel(String tabla)i)

+public void deletaAll(){)

Ipublic void insert{Object n)i}

+public void commit()i)

+public veld creaSessien(]()

+public Arbel damedrbolPerld(ing i}

+public Arbol damedrbolPorld(ing i})

I+public metodos||{}

+public Modo dameMedoParldiint i, int j)()

+public Usuario damallsuanoPard{int [){)

+public List<Modo> dameHijesDeNode{int idarbel, int id)()

+public List=Modo> dameNodaos Dedrbal(int idarbal i)

I+public Modo dameRaizDedrbol{int j){]

+public Modo dameRaizDeArbol(int )]

+public Grupe dameGrspalint i)()

+public Obs dameObsiString i})

I+public Barra_MNodo dameBarrafodoPorldiint arbel, int id){)

I+public List<Barra_Modao> dameHijosEnBarraMedePerld(int arbol, int id)()
+public Barra_Modo dameRaizDedrbolEnBarraling j){)

+public List<Alerta> damedlertasDetodalint arbel, Int |d)i)

+public void guardartleria(int idnoda, int id&rbel, String desc)()
[+public 3tring damehdaxldTaklaling i){)

[+public int damelax|dFaraNodofint idarbol){)

+public int dameMax|dParaNodalint idarbel){}

+public List<Obs> dameObsNodolint arbal, int id){)

+public void guardarObs(int idnede, int idArbal, String observacion|i]
Fpublic List=Modo_Susg> dameTagsMombresModadrbal{int idArbal, String (]
+public List<Modo_Busg> damedrbales(){)

+public List<Modo_Busg> dameGruposDeEstedrbel(int idarkal (]
public List<Grupo> dameGrupas Dedrbol|int idarbal)()

+public List<Obs> dameOhs Dedrbaol(int idarbal )i |

[public List=Alerta> damedlertazDeirbol(int idarbal)()

+public List<NTienedlert> dameMtieneAlertDedrbal{int idarbol){)
tpublic List<NTieneObs> dameMtienaObsDedrbal(int Idarbal|()
public int guardariedalint grupe, int idarbal, int idPadre, String nambreMedo, List<integer= 1))
+public int eliminarMedelint idnode, int idarbel, int idPadre)i]
Ipublic GrupcVisor damedrbolGrupes DeArboliint idArbal)i |

+private List<GrupoVisor> dameGrupesHijosConsultalint idérbel, GrupaWiser grf)
+public boakean coplaSeguridadarbol|int idarbol int idusu)()

public List<ArbelUsuanic> damesrbelesPublices] )]

+public List<ArbelUsuaric> damesrbolesDelsuariaint i)}

F+public 3tring compruebalsuaricyPass|String wsw, String pass|{)

Figura 34: Clase operacionesBaseDatos.
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rellenadorBaseDatos

-private Urilnfo context
-private aperaciones BaseDatos

+public String anadirArbel()|)

+public boolean copiaSeguridadArbol(@PathParam|"i") int i,@PathParam("j"]) int j) [}
+public Nodo damelinNodoPor|d|@FathParam("i"] int i, @PathFarami"j"} int [){]
+public Arbaol damedrbolParld{ @PathParam("i") int i)}

+public List<MNodo> dameHijcsDeNodol @PathParam("i"} int i, @PathParam{"}"} int j}{)
+public Modo dameRaizDedrbol(@PathParam(™i"] inti}()

+public Strng Pruebal @PathParam| ") int |, @PathParam("]") int J){}

+public Barra_MNede dameBarraMedoPorld(@PathParam(™i"} int i, @FathParami""] int j})
+public List=Barra_Modo= dameHijosEnBarraModoPorld|{@PathParam("i") int i, @PathParam("]"} int J}()
+public Barra_Node dameRaizDeArbalEnBarral @PathFarami"i"} int i}{)

+public List<Alerta> damedlertasNodol @PathParam{""] int i, @FathParam("]"] int J}()
+public List<Obs> dameCObsMode (@ PathParam(™i"] int i, @PathFaram("}") int j){)
+public List<Meda_Busg> dameTagsMombresModeArbel{String json)i]

+public int envioAlerta|String alertal()

+public int envioObs(String abs){)

+public List<MNoda_Busg> dameDbsNodal|()

+public List=Modo_Busg> dameGruposDeEstesrbal (& PathParam("i"] int i}[)

+public int anadirMode(String node)()

+public int eliminarMode(String nede)(]

+public GrupeViser dameArbelGrupos Dedrbal [@PathParami™i"] Int §]()

+public List<ArbolUsuario> damesrbelesPublicos{||)

+public List=ArbolUsuario> demefrbelesDelsuzsrio[E@ PathParam(™i"} inti)[)

+public 5tring comprueballsuario¥Pass|String cadena)|)

Figura 35: Clase rellenadorBaseDatos.
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C.2.
C.2.1.

Invitado

Jsuario logueado

Diagrama de casos de uso

Global

Global

Ira nada hermana,
padre ahilo

Buscar noda

Cambiar nodo’

Aceeder arbol
publico coma invitado,

Ir nado visitada
anteriarmente

Acceder arbol
publico como usario,

Solicitar copia de
arbol coma propio,

Ir a observacion

Ver arbol
Editar nodo

Ir nodo visitada
Cambiar nods’
seleccionado

‘Anadi hio
intermediaric

(nadi hia final

anteriormente

cceder nodo

Irnode padre de
&rupo

Acceder arbol
propietaria

Realizar copla de
seguridad

Ira nodo hermano .
padre o hilo

‘Anadir obs

‘ver arbol de grupos

Ir a observacion

salicitar
duplicado de arbol

‘Anadir alerta

Figura 36: Diagrama entidad-relacion.
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C.2.2. Parciales

Inicial

Acceder arbaol

Invitade

Jario logueado

—_—

publico coma invitado

Acceder arbol
aublico como usuanc

Acceder arbol
prapletaria

Figura 37: Diagrama Inicial.
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Acceder arbol publico como Usuario

Ir a nodo hermano
padre o hijo

4 Buscar nodo

Ir nodo visitado
anteriorments

G

)

L Cambiar nodosy
seleccionado

Usuario Ingueado

4 \er arbal de grupos Ir nodo padre de

grupo

Solicitar copia de
arbol como propio

.

Ir a observacion

Figura 38: Diagrama Acceder arbol piiblico como usuario.
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Acceder arbol publico como invitado

It a nodo hermano ,
padre o hijo

-

.—""’ d.g
Ver o A Buscar nodo
Acceder nodo
\ Ir nodo visitado

. anteriormente
Invitado

o Cambilar nedo™
selecrionado

er arbal de grupos Ir nodo padre de

grupa

v Ira alerta
.

Figura 39: Diagrama Acceder drbol piblico como invitado.
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Usuario logueado

Realizar copia de
seguridad

4 Ver arbol de grupos

Solicitar
duplicado de arbel

Acceder arbol propietario

Ver nodo

Anadir nodo

Elirminar noda

Editar nodo

Cambiar nodo
seleccionado Y

Ir a observacion

Ira alerta

Anadir hijo
intermediario

4 Anadir hijo final

Buscar nodo

Ir nodo visitado
anteriarmente

Ir nede padre de
Erupo

Ir a nodo hermana ,
padre o hijo

Anadir obs

4 Editar obs

Anadir alerta

Editar alerta

Figura 40: Diagrama Acceder arbol propietario.
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D. Manual de usuario

En este documento se describirdn los requisitos necesarios para que la
aplicacién funcione y las funcionalidades de esta.

D.1. Requisitos Software

Las aplicaciones que necesitaremos tener instaladas en nuestra sistema seran
las siguientes:

1. Apache Tomcat 7 (o superior)
2. PostgreSQL 9.1.12
3. JDK'7

D.2. Instalacion de la aplicacién

En primer lugar se procederd a instalar los programas citados en los
requisitos de software del sistema.

D.2.1. Base de datos

Ahora se procede a ejecutar el Script llamado “CreadorDeBaseDeDatos.Sql”
en el PostgreSQL, el cual creard las tablas necesarias para que funcione la
aplicacion.

D.2.2. Servidor web y cliente web

Para que tanto el servidor web como el cliente web funcionen en nuestro
sistema, se necesita montar los archivos llamados “cliente.war” y “servidor.war”
en nuestro servidor web Apache Tomcat.
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D.3. Autenticacién

Bienvenido
Login name: 1
Password: 2
Login 3
Invitado 4

Figura 41: Pantalla de login.

1. Campo de texto para introducir el nombre de usuario.

[\

. Campo de text para introducir la contrasena de usuario.

w

. Botén Login

4. Botén Invitado

D.3.1. Invitado

Para autenticarse como invitado se debe presionar sobre el boton Invitado(4).

D.3.2. Usuario

Para autenticarse como Usuario de la aplicacién, se debe introducir su
nombre de usuario(1) y su contrasefia(2) . Presionar en el botén Login(3).

D.4. Seleccionar arbol

En el caso de que se acceda como invitado se muestra la imagen tal como
aparece en la Figura |42]y en el caso de acceder como usuario se muestra una
imagen como aparece en la Figura
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D.4.1. Seleccién de arbol como Invitado

Arboles Publico

1 2
Nombre del Arbol
PRUEBA userl

Figura 42: Seleccién de arbol como Invitado.

1. Columna con los nombre de los drboles.

2. Columna con los nombre de los usuarios propietarios de los arboles.

Para acceder a cualquier arbol de los puiblicos que posee el sistema se tendra que
presionar sobre la fila del arbol que se desee visualizar.

D.4.2. Seleccion de arbol como Usuario

Arboles Propietarios Arboles Publico
1 2 3
Nombre del Arbol Nombre del Arbol
PRUEBA PRUEBA user

Figura 43: Seleccién de arbol como Usuario.

1. Columna con los nombre de los drboles que posees como usuario.
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2. Columna con los nombre de los drboles de arboles publicos.

3. Columna con los nombre de los usuarios propietarios de los drboles.

Para acceder a cualquier arbol piblico o de los que posees como usuario se
tendra que presionar sobre la fila del arbol que se deseé visualizar.

D.5. Visor de arboles
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Figura 44: Visor de arboles.

—_

Visualizador de ancestros de grupos.

R

Visualizador de secuencias.
Buscador de secuencias.

Historial de secuencias.

oo W

Visualizador de arbol de grupos.

D.5.1. Visualizador de ancestros de grupos

} GRUPO1 } GRUPO2

Figura 45: Visualizador de ancestros de grupos.
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En esta seccién se puede visualizar el grupo al que pertenece y los grupos
padres de la secuencia con la que se esta trabajando.

D.5.2. Visualizador de secuencias
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Figura 46: Visor de secuencias.

1. Secuencia padre de la secuencia seleccionada.
2. Secuencia seleccionada.
3. Secuencias hijas de la secuencia seleccionada.

4. Secuencias hermanas de la secuencia seleccionada.

El sistema se basa en ver de una secuencia selecciéon da su padre, hermanos
e hijos. Asi cuando se presiona sobre la barra del padre, hermano o hijo de
una secuencia, la vista se recarga de nuevo pasando esta a ser la secuencia
seleccionada y asi generando sus padre, hermanos e hijos.

Informacion de una secuencia
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Figura 47: Informacién de una secuencia.

1. Longitud de la secuencia.
2. Grupo al que pertenece la secuencia.
3. Nombre de la secuencia.

Tipos de barra

C >

Figura 48: Indica que esa secuencia no tiene hijos.

Figura 49: Indica que esa secuencia tiene hijos.

Iconos en la barra

+

Figura 50: Botén para anadir alertas.

0

Figura 51: Boton ver alertas.

@

Figura 52: Boton para aniadir observaciones.
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o

Figura 53: Boton para abrir ventana de anadir o eliminar secuencia.

D.5.3. Buscador de secuencias

Buscar Secuencia: 1 Buscar 2

Figura 54: Buscador de secuencias.

1. Campo de texto para introducir nombre de secuencia.

2. Botén Buscar.

D.5.4. Historial de secuencias

Historial

BEB 1
oCcc

BEB

Figura 55: Historial de secuencias.

1. Botén que muestra nombre de una secuencia visitada anteriormente.

En el historial se puede verlas secuencias que se han visualizado a lo largo de la
sesion de trabajo.

Si se presiona sobre una fila de una secuencia del historial se carga la secuencia
seleccionada en el visualizador.
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D.5.5. Visualizador de arbol de grupos

Grupo

GRUPO1

GRUPO2  GRUPO4  GRUPO6

GRUPO3 GRUPOS GRUPO7T  GRUPOS

Figura 56: Visualizador de arbol de grupos.

1. Botén que muestra el nombre de un grupo del arbol.

En el visualizador de grupos se muestra un arbol completo de los grupos del
arbol con el que se esta trabajando.

Si se presiona sobre un grupo cualquiera del drbol, se carga en el visualizador
la secuencia padre del grupo elegido como secuencia seleccionada.
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