UNIVERSIDAD TECNICA FEDERICO SANTA MARIA
DEPARTAMENTO DE INFORMATICA
VALPARAISO - CHILE

E'LX UMBRA H SOLEM tl

“MYMICROBEAPP: DESARROLLO DE UNA APLICACION
PARA LA INTEGRACION Y VISUALIZACION DE DATOS
DERIVADOS DE MICROORGANISMOS MARINOS CON

POTENCIAL BIOTECNOLOGICO”

RAUL IGNACIO CRUZ TORRES

MEMORIA PARA OPTAR AL TITULO DE
INGENIERO CIVIL EN INFORMATICA

Profesor Guia: Carlos Buil Aranda
Profesor Correferente: Beatriz CAmara

Enero - 2024



DEDICATORIA

A mi familia, quienes siempre me apoyaron durante este largo proceso.



AGRADECIMIENTOS

A mi familia, mi madre Verénica, mi padre Radl, mi hermana Catalina y mi hermana Valen-
tina, por la paciencia y el apoyo que me brindaron durante toda mi etapa universitaria.

A los miembros del Laboratorio de Bioprospeccion de Actinobacterias Marinas del Centro
de Biotecnologia "Dr. Daniel Alkalay Lowitt” de la Universidad Técnica Federico Santa Ma-
ria, por como me recibieron en su equipo, su orientacién sobre conceptos y teméaticas que
desconocia, el trabajo en conjunto y continuas reuniones de retroalimentacién que hicieron
posible esta memoria.

A mis profesores guia (Carlos Buil) y correferente (Beatriz CaAmara) por haber aceptado mi
solicitud respecto al tema de memoria que publicaron e introducirme a él.

A mis amigos Esteban, Ignacio, Alonso, Felipe, Ariel y Nicolas, por tantas jornadas de alegria
y entretencién.

Y a mis compafieros de Ingenieria Civil Informatica, Roberto, Francisco, Darinka e Ignacio,
con quienes formé un agradable grupo durante mi estadia en la carrera.



RESUMEN

Resumen— El Laboratorio de Bioprospeccién de Actinobacterias Marinas del Centro de Bio-
tecnologia ‘Dr. Daniel Alkalay Lowitt’ de la Universidad Técnica Federico Santa Maria tiene
el objetivo de encontrar antibiéticos novedosos. No obstante, su trabajo se dificulta ya que
sus investigadores no cuentan con un medio digital para registrar y/o acceder a sus datos.

En este trabajo se expone el proceso de diseno y desarrollo de MyMicrobeApp, una aplica-
cion web que permite integrar y visualizar datos de microorganismos marinos, siguiendo la
metodologia Personal Kanban. La aplicacién fue evaluada por sus usuarios, siendo validada
como una herramienta facil de utilizar. Esta se encuentra disponible para su uso y su cédigo
esta en repositorios publicos.

Palabras Clave— MyMicrobeApp; Actinobacteria; Bioprospeccion; Aplicacion; Laboratorio
de Bioprospeccién de Actinobacterias Marinas.

ABSTRACT

Abstract— The Marine Actinobacteria Bioprospecting Laboratory of the Centro de Biotec-
nologia ‘Dr. Daniel Alkalay Lowitt’ at Universidad Técnica Federico Santa Maria aims to find
novel antibiotics. However, their job is hindered as their researchers lack a digital platform
to record and/or access their data.

This work presents the design and development process of MyMicrobeApp, a web applica-
tion that allows the integration and visualization of marine microorganism data, following
the Personal Kanban methodology. The application was evaluated by its users and validated
as an easy-to-use tool. It is available for use, and its code is in public repositories.

Keywords— MyMicrobeApp; Actinobacteria; Bioprospecting; Application; Marine Actino-
bacteria Bioprospecting Laboratory.



GLOSARIO

ACID: Atomicity, Consistency, Isolation, Durability.
API: Application Programming Interface.

BacDive: Bacterial Diversity Metadatabase.

BASE: Basically Available, Soft state, Eventual consistency.
BGCs: Biosynthetic Gene Clusters.

BSON: Binary JavaScript Object Notation.

CB-DAL: Centro de Biotecnologia Dr. Daniel Alkalay Lowitt.
CRUD: Create, Read, Update and Delete.

CSS: Cascading Style Sheets.

CSV: Comma-Separated Values.

DBMS: Database Management System.

DI: Departamento de Informatica.

GCM: Global Catalogue of Microorganisms.
gcType: Global Catalogue of Type Strain.

HTML: HyperText Markup Language.

HTTP: HyperText Transfer Protocol.

JSON: JavaScript Object Notation.

MVC: Model-View-Controller.

MVP: Minimum Viable Product.

NCBI: National Center for Biotechnology Information.
NewSQL: New Structures Query Language.

NoSQL: Not Only Structured Query Language.

PCR: Polymerase Chain Reaction.

PDF: Portable Document Format.

PHP: Hypertext Preprocessor.

REST: Representational State Transfer.

RDBMS: Relational Database Management System.
rRNA: Acido Ribonucleico ribosomal.

SQL: Structured Query Language.

SUS: System Usability Scale.

Ul: User Interface.

URL: Uniform Resource Locator.

UTFSM: Universidad Técnica Federico Santa Maria.
UX: User Experience.

WIP: Work In Progress.

XML: Extensible Markup Language.
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MYMICROBEAPP: DESARROLLO DE UNA APLICACION PARA LA INTEGRACION Y VISUALIZACION DE DATOS
DERIVADOS DE MICROORGANISMOS MARINOS CON POTENCIAL BIOTECNOLOGICO

INTRODUCCION

Los miembros del Laboratorio de Bioprospeccion de Actinobacterias Marinas del Centro de
Biotecnologia 'Dr. Daniel Alkalay Lowitt’ de la Universidad Técnica Federico Santa Maria tra-
bajan en pos de encontrar actinobacterias capaces de producir antibiéticos novedosos.

En dicho contexto, los investigadores se ven afectados por la no existencia de un medio digital
qgue les permita registrar y/o acceder a los resultados de sus estudios. Por consecuencia,
surge la iniciativa de desarrollar una herramienta que permita satisfacer sus necesidades y
solucionar la problematica actual mediante la cooperacién con el programa de memorias del
Departamento de Informéatica de la Universidad Técnica Federico Santa Maria.

En la presente memoria se diseia y desarrolla MyMicrobeApp, una aplicacién web que per-
mite integrar y visualizar datos derivados de microorganismos marinos. Para su desarrollo se
utiliza la metodologia de trabajo ‘Personal Kanban’, que permite que una persona sea capaz
de gestionar un proyecto por medio de un tablero con una serie de tarjetas y columnas, que
representan tareas individuales y sus estados respectivamente.

Este trabajo comienza por la definicion del problema que origina la necesidad de MyMicro-
beApp. Dicha definicion consta de una contextualizacion (que aborda el concepto de biopros-
peccion), identificacion de la organizacion para con que se trabaja, un andlisis de su situacién
y el establecimiento de objetivos y un alcance para la solucién.

Posteriormente, se expone un marco conceptual, el cual engloba el estado del arte de ba-
ses de datos bacterianas, las herramientas a utilizar en la etapa de desarrollo, conceptos
correspondientes a la experiencia de usuario y las interfaces de usuario y la seleccién de una
metodologia de trabajo.

Tras lo anterior, se genera una propuesta de solucién, en la que se identifican y caracterizan
los procesos llevados a cabo en el Laboratorio de Bioprospeccién de Actinobacterias Marinas
del Centro de Biotecnologia 'Dr. Daniel Alkalay Lowitt’ de la Universidad Técnica Federico
Santa Maria, lo que permite seleccionar cuales se implementaran y posteriormente disefar
y desarrollar una base de datos, API, interfaz de usuario y roles de usuario para la aplicacion.

Luego, se exhiben los resultados de la validacién de la solucién por medio de la utilizacién
de un método centrado en los usuarios.

Finalmente, se exponen las conclusiones obtenidas, las cuales se centran en el desarrollo
y despliegue de MyMicrobeApp, el cumplimiento de los objetivos de la presente memoria,
recomendaciones y el planteamiento de ideas para posibles trabajos futuros que podrian
mejorar y/o complementar la aplicacion.
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CAPITULO 1
DEFINICION DEL PROBLEMA

1.1. Contexto

El 60 % de la biomasa presente en el planeta tierra corresponde a microorganismos. Su im-
portancia reside en su papel de cumplir con ciclos biogeoquimicos esenciales para la vida,
como lo son la regulacion de la composicion de la atmésfera, su influencia sobre el clima, el
reciclaje de nutrientes y la degradacion de contaminantes [Dionisi et al., 2012].

En suma, los microorganismos proporcionan productos y procesos valiosos para distintos
campos de la biotecnologia (como se puede ver en la tabla ), por lo que durante afos han
sido objeto de interés tanto para la comunidad cientifica como para las distintas industrias.

Tabla 1: Campos de la biotecnologia y sus productos.
Fuente: Elaboracion Propia. Basada en la tabla 1 de
[Dionisi et al., 2012]

Campo Productos

Biotecnologia industrial Quimicos finos, aminoacidos, vitaminas, acidos orga-
nicos, detergentes, biocatalizadores.

Biotecnologia farmacéutica Farmacos antitumorales, nutracéuticos, compuestos
antibacterianos, inmunosupresores.

Biotecnologia agricola Biopesticidas, agentes antiparasitarios, agentes de
procesamiento de alimentos, fertilizantes.
Biotecnologia ambiental Biorremediacién, produccién de bioenergia.

Para obtener los productos de la tablafl es crucial el proceso de bioprospeccion, que se define
como una bulsqueda sistematica y organizada de productos Utiles derivados de biorecursos,
incluidas plantas, microorganismos, animales, etc., que pueden desarrollarse alin mas para
la comercializacién y los beneficios generales de la sociedad.

La figura fl] permite esquematizar el proceso de bioprospeccién en sus diversas etapas. La
primera consiste en el cultivo de microorganismos por medio de una muestra obtenida en el
medio ambiente; dicho cultivo puede realizarse utilizando métodos tradicionales o de alto
rendimiento. La segunda etapa, que es alternativa a la primera, corresponde a la extraccion
directa de ADN de las muestras. Posteriormente, en la tercera etapa se clona el ADN de
la muestra ambiental o de cultivos puros para generar bibliotecas gendmicas o metagené-
micas. Luego, se puede utilizar métodos alternativos para la basqueda de biomoléculas de
interés, los cuales corresponden al cribado funcional y cribado molecular de las bibliotecas
genomicas correspondientes a las etapas 4 y 5 respectivamente. Finalmente, en la etapa 6 se
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DERIVADOS DE MICROORGANISMOS MARINOS CON POTENCIAL BIOTECNOLOGICO

realiza la secuenciacion de escopetall, que facilita el disefio de métodos de cribado molecular

[Kuete, 2017].

DNA extraction 2
(2) genomics/ — shotgun
e sequencing

meta g enomics
m i cloning
culture/ high-throughput 0 (6)
ennchment culturing

primers/probes
DNA exgraction
& (3) genomic/ ‘

metagenomic library

LT
.

dulutlon
Sl D functional r‘nolea.llar
screening screening
domestication (5)
\Y positive clones
plating functional
. R screenmg
isolation —
_’.
PRODUCT/FUNCTION
OF INTEREST

Figura 1: Principales métodos utilizados para la bioprospeccion de microorganismos
Fuente: Bioprospection of marine microorganisms: biotechnological applications and
methods [Dionisi et al., 2012].

1.2. Organizacion

El CB-DAL de la Universidad Técnica Federico Santa Maria fue creado en el afio 2000. Su
mision es ‘incorporar la dimensién biotecnolégica en todas las areas en que la Universidad
Técnica Federico Santa Maria define su quehacer en ciencia y tecnologia’. Ademas, declara
en su vision ‘ser referente nacional e internacional en Biotecnologia’.

Sus areas de investigacion son:

= Biotecnologia de Bioprocesos.

= Biotecnologia Ambiental.

Técnica de laboratorio para determinar la secuencia de ADN del genoma de un organismo. El método
consiste en dividir aleatoriamente el genoma en pequefos fragmentos de ADN que se secuencian individual-
mente. Un programa de computadora busca superposiciones en las secuencias de ADN, usandolas para volver
a ensamblar los fragmentos en su orden correcto para reconstituir el genoma [Green, 2023].
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Biotecnologia Asociada a Salud.

Biotecnologia de los Alimentos.

Biotecnologia Apicola.

Bionanotecnologia.

Centrado en las areas de Biotecnologia Ambiental y Biotecnologia Asociada a Salud, el Labo-
ratorio de Bioprospeccién de Actinobacterias Marinas del CB-DAL realiza estudios con el fin
de encontrar microorganismos marinos con potencial biotecnolégico. Especificamente, sus
investigadores ejecutan ensayos sobre distintos cultivos de actinobacterias? para identificar
su genoma, metabolismo, actividad antimicrobiana, actividad enzimatica y caracterizar su
fisiologia, con el fin de hallar candidatos a generar antibidticos.

Dichos ensayos generan datos metabolémicos, de identificacién, aislamiento, caracteristicas
fisiologicas, de secuenciacion gendmicay de actividad tanto antibacteriana como enzimatica.

1.3. Situacion actual

Actualmente, no existe una herramienta que permita registrar los datos mencionados pre-
viamente, por lo que cada investigador debe hacerlo por cuenta propia.

Lo anterior, sumado a la falta de organizacién respecto a la manera de almacenar los datos,
la inexistencia de un medio Unico para realizar dicha tarea y las diferentes maneras de archi-
var la informacién; ha tenido como consecuencia el surgimiento de efectos negativos. Dichos
efectos corresponden a la dificultad para acceder y/o registrar datos remotamente y la ne-
cesidad de que cada persona recuerde donde ha guardado los resultados de sus estudios,
lo que va de la mano con la existencia de obstaculos para poder obtener datos de investi-
gaciones realizadas por colegas, ya que como se menciond, no existe una herramienta que
permita realizar consultas de los resultados de ensayos efectuados en actinobacterias y cada
investigador tiene un medio propio de almacenamiento. Por lo mismo, no hay consistencia
en la forma en que se realizan registros.

La situacion planteada se puede observar en el arbol del problema, que fue generado para
simplificar las probleméaticas del Laboratorio de Bioprospecciéon de Actinobacterias Marinas
y evidenciar sus causas, como se puede observar en la figura 2.

2Las actinobacterias son a un grupo de bacterias Gram positivas que pueden ser terrestres y acuaticas.
Estas juegan un importante rol en la descomposicién de la materia organica y una de sus aplicaciones mas
importantes se da dentro de la farmacologia, siendo la generacién de antibi6ticos [Anandan et al., 2014].
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Investigadores deben
recordar donde
guardaron los datos de

Obstaculos para obtener
datos de investigaciones
realizadas por colegas

sus estudios
Efectos
&
Dificultad para acceder Cada investigador
y/o registrar datos registra de forma distinta
remotamente los datos

No existe un medio digital gue permite a los investigadores registrar y/o acceder a datos de

Problema principal : - -
princlp actinobacterias marinas

Falta de organizacion
para almacenar datos de
investigaciones

Datos repartidos en
medios fisicos y digitales

Causas

Falta de herramienta Inexistencia de un medio

para registrar datos de almach::;?niE:;to i
actinobacterias marinas datos

Figura 2: Arbol del problema
Fuente: Elaboracion propia.

Es asi, que el principal problema corresponde a la no existencia de un medio digital que
permita el acceso y/o registro de datos de actinobacterias marinas a los investigadores. Por
lo que surge la necesidad de desarrollar MyMicrobeApp, una aplicacién con el objetivo de
integrar y visualizar los datos de interés para los miembros del laboratorio.

1.4. Objetivos

Los objetivos enunciados a continuacién corresponden a los de la solucion desarrollada y
explicada en los siguientes capitulos de la memoria.

1.4.1. Objetivo General

Disefar y desarrollar una aplicacién que permita integrar y visualizar datos derivados de mi-
croorganismos marinos.
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1.4.2. Objetivos especificos

Caracterizar los procesos llevados a cabo por el Laboratorio de Bioprospeccién de Ac-
tinobacterias Marinas.

Definir los procesos a implementar en la aplicacién.

Construir la aplicacion en base al diseno realizado previamente.

Validar la interfaz desarrollada utilizando técnicas centradas en usuarios.

1.4.3. Alcance

La solucion comprometida para la presente memoria implica el desarrollo y validacién de
una aplicacién web que permita integrar y visualizar los datos derivados de microorganismos
marinos con potencial biotecnolégico. Dicha tarea considera el disefio y desarrollo de una
base de datos, una interfaz de usuario y una APl que cumpla el rol de servidor para responder
a las consultas hechas desde la interfaz de usuario.
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CAPITULO 2
MARCO CONCEPTUAL

Para lograr un mayor entendimiento tanto de la definicién del problema como de la pro-
puesta de solucién, es relevante conocer trabajos previos describiendo el estado del arte. A
su vez, se explican conceptos claves dentro de las sub-secciones de herramientas de trabajo,
UX/Ul y metodologia de trabajo.

2.1. Estado del arte

La construccion de la aplicacién MyMicrobeApp ocupa el diseio e implementacién de una
base de datos de actinobacterias que cumpla con las necesidades de sus usuarios. En con-
secuencia, es de utilidad conocer bases de datos dedicadas a bacterias. A continuacion se
presentan dos de las bases de datos mas importantes en la actualidad.

= BacDive

Es la base de datos méas grande del mundo para informacién procariotaf estandarizada.
Permite indagar en la taxonomia, morfologia, medios de cultivo, metabolismo, origen
y secuenciacion genética de mas de ochenta mil cepas? de bacterias y arqueas®. Para
brindar dicha informacion es provista de datos por otras bases de datos especializadas
en algunos de los campos nombrados previamente.

Cuenta con dos medios para acceder a sus datos: una APl documentada que ofrece
ejemplos en RE y Python®; y una interfaz grafica de usuario que posee diversas herra-
mientas de blsqueda avanzada y un dashboard que resume los datos almacenados.

Dichos datos estan disponibles de forma gratuita y pueden descargarse en formatos
CSV, JSON y PDF, entre otros [Reimer et al., 2022].

m gcType

Es una plataforma que integra los datos del GCM con informacién disponible publica-
mente de otras bases de datos. En esta plataforma se asocia informacion taxonémica,

3Se conoce como procariota a organismos unicelulares que tienen células procariotas. Una célula procariota
es un tipo de célula que no tiene un nucleo verdadero ni organulos unidos a la membrana [Buckley, 2020].

4Grupo de microorganismos que pertenecen a la misma especie y comparten ciertas caracteristicas que no
se encuentran en otros miembros de la especie [Clinical Info, 2022].

>Grupo de microorganismos procariotas unicelulares que, al igual que las bacterias, no presentan ntcleo ni
organulos membranosos internos, pero son fundamentalmente diferentes a estas, de tal manera que confor-
man su propio dominio o reino [Wikipedia contributors, 20223].

%L enguaje de programacion enfocado al analisis estadistico.

’Lenguaje de programacion de alto nivel e interpretado.
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fenotipica y fisiolégica con las cepas tipo para que los usuarios puedan realizar analisis
genomicos y funcionales.

Ofrece opciones de blsqueda avanzada, que permiten acceder de forma gratuita a sus
datos, los cuales cuentan con listas de especies validamente publicadas, listas de cepas
tipo, una lista de cepas tipo por coleccion de cultivo y una lista completa de secuencias
genomicas, y del gen 165 rRNAE.

Asi, la plataforma permite buscar informaciéon de microorganismos, ensamblar el ge-
noma microbiano, identificar nuevas especies y mostrar el estado actual de secuen-
ciacion de microorganismos procariotas por diferentes érdenes, apoyandose en datos
propios del GCM y de catalogos de cultivo de renombre internacional [Shi et al., 2021].

Por otra parte, en el ambito nacional se destaca ‘Atacama Database’, una base de datos que
comprende la rica diversidad de microorganismos del desierto de Atacama. Esta cuenta con
mas de 2300 cepas de microorganismos, los cuales incluyen arqueas, bacterias, hongos, mi-
croalgas y microorganismos no identificados taxonémicamente.

La base de datos esta organizada en varias categorias, de manera que se genera un regis-
tro por cada microorganismo, cubriendo su clasificacién, datos de aislamiento, morfologia,
fisiologia, genoma e informaciéon metabdlica.

Sus fuentes de datos incorporan mas de 100 publicaciones literarias y fuentes de libre acceso.
Por lo mismo, contiene enlaces a bases de datos externas para acceder directamente a sus
datos.

Para acceder a sus datos cuenta con una interfaz grafica de usuario que provee diversas
herramientas para la basqueda. Estas son:

m BuUsqueda basica

Herramienta que permite acceder a los datos de un microorganismo buscandolo por
su nombre o identificador Unico.

m Visor de arbol taxonémico

Mecanismo de bulsqueda implementado a través de un arbol filogenético. Este con-
tiene los datos de los microorganismos separados por dominio. Permite visualizar los
diversos microorganismos en el arbol y acceder a los datos de uno en especifico tras
pincharlo en el arbol.

m BlUsqueda avanzada

Permite la busqueda por exploracion taxondmica (dominio, filo, clase, orden, familia,
género y especie), caracteristicas del sitio de recoleccion como lo son el entorno de
aislamiento, caracteristicas del entorno o tipos de muestra; y cepas con caracteristicas

8Gen utilizado para la identificacion filogenética de procariotas [Wikipedia contributors, 20226].
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especificas como lo son cepas tipo, requerimientos de oxigeno y productos metabdli-
Cos.

= Bulsqueda por geolocalizacién

Se pueden visualizar los nichos geologicos del desierto de Atacama por medio de poli-
gonos generados con la APl de Google Maps. Ademas, se pueden ubicar las colecciones
de microorganismos en el mapa por medio de banderas, que fueron creadas indicando
su posicion a través de su latitud y longitud.

Aqguellos datos son de libre acceso y pueden descargarse en formato CSV
[Contador et al., 2020].

El tipo de DBMS y DBMS en especifico utilizado para cada una de las bases de datos descritas
se presentan en la tabla 2.

Tabla 2: Informacion de las bases de datos incluidas en el
estado del arte. Fuente: Elaboracién Propia.

Base de datos Tipo de DBMS DBMS utilizado
BacDive RDBMS MariaDB
gcType RDBMS MySQL
Atacama Database NoSQL MongoDB

2.2. Herramientas de trabajo

La presente memoria comprende el desarrollo de una aplicacion web. Por consiguiente, es
necesaria la definicién de diversos términos y herramientas asociados a dicha actividad.

2.2.1. Framework

Un framework consiste en una estructura base que se puede utilizar para desarrollar softwa-
re sin tener que lidiar con la implementacion de légica adicional e innecesaria desde cero.
Los frameworks proveen una plantilla, lo que permite centrarse en el desarrollo agregandole
caracteristicas y/o funcionalidades para generar un proyecto personalizado.

Las principales razones para utilizar un framework son:

m Esfacil colaborar con otros desarrolladores debido a que se cuenta con una estructura
establecida.

= Ayuda a evitar el generar cédigo duplicado o redundante.
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= Facilita la depuraciéon a desarrolladores que no han escrito el codigo.
» Es confiable, ya que continuamente es mantenido.

» Reduce el tiempo de desarrollo de una aplicacion, ya que permite centrarse en la es-
critura de cédigo especifico del proyecto [Olawanle, 2022].

2.2.2. Base de datos

Una base de datos es una coleccién organizada de informacion estructurada, o datos, co-
munmente almacenados electrénicamente en un sistema computacional. Usualmente, una
base de datos es controlada por un sistema de gestién de bases de datos (DBMS), el cual es
un software que sirve como interfaz entre la base de datos y sus usuarios finales o programas.
Este permite recuperar, actualizar y administrar como se organiza y optimiza la informacién.
Ademas, facilita la supervision y control de la base de datos [Oracle, 2022].

Hay tres clases de DBMS basados en el modelo relacional de E.F.Codd [Codd, 1970] Estos
son:

1. RDBMS

Cuenta con un esquema de datos estructurado, es decir, hay un formato estandarizado
para almacenar los datos, el cual no puede ser modificado.

Sus transacciones se rigen por el principio ACID:
m Atomicity (atomicidad): Las transacciones son completas; o se finalizan en su to-
talidad o no se hacen.

= Consistency (consistencia): Con o sin transacciones la base de datos se mantiene
en un estado estable, es decir, se garantiza la integridad de los datos.

= [solation (aislamiento): Multiples transacciones no interfieren entre ellas.
= Durability (durabilidad): Los cambios generan un efecto permanente en la base
de datos.

Ademas, utiliza SQL como lenguaje para consultar y mantener la base de datos.

2. NoSQL

Esta clase, a diferencia de la anterior se caracteriza por su falta de esquema. Por con-
siguiente, soporta datos estructurados, semi-estructurados y no estructurados.

Sus transacciones se rigen por el principio BASE, el cual asegura la confiabilidad de las
bases de datos a pesar de la pérdida de consistencia, ya que la informacién solo es
actualizada cuando es necesario.

Los 4 tipos de bases de datos NoSQL mas comunes son:
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a) De familia de columnas: Almacenan registros de datos en columnas, accediendo
a ellos por medio de un identificador Unico.

b) Documental: Guardan datos con archivos de documentos semi-estructurados
que tienen formatos especificos como XML y JSON.

¢) Clave-valor: Almacenan datos bajo la estructura clave-valor, en donde la clave es
un string® Gnico y el valor corresponde al dato real, que puede ser un niimero,
string, archivo JSON, etc.

d) De grafo: Guardan datos basandose en wuna estructura de grafo
[Cheny Lee, 2018].

Por otro lado, su ventaja se centra en la escalabilidad, ya que permiten manejar gran-
des volumenes de datos, los cuales van en aumento.

Cabe destacar que el prefijo ‘No’ de NoSQL no indica que esta clase de bases de datos
no utilice SQL como lenguaje de consultas, sino que el prefijo ‘No’ es una sigla en
inglés para not only, que quiere decir ‘no solo’. Es asi, que las bases de datos de la
clase NoSQL no tienen como principal lenguaje de consultas a SQL; lo que no quiere
decir que algunas no puedan soportarlo.

3. NewSQL

Esta preserva las propiedades del principio ACID de la clase RDBMS, pero a su vez
brinda la escalabilidad de NoSQL. Para lograrlo, se utilizan mecanismos de replicacién
[Gill, 2022].

2.2.3. Front-end

El front-end o desarrollo del lado del cliente se encarga de dar forma a la parte frontal de
un sitio web o aplicacién, es decir, se encarga de construir lo que los usuarios perciben al
explorar un sitio, con lo que pueden interactuar. Es asi, que el front-end sirve para realizar la
interfaz de un sitio web, desde su estructura hasta los estilos [Coppola, 2022].

Para el desarrollo de la interfaz de un sitio web se utilizan tecnologias web estandar, como lo
son JavaScriptl®, HTMLE y cSSE2. Ademas, frecuentemente los desarrolladores se sirven de
algiin framework o biblioteca de JavaScript para facilitar su construccién. Los mas populares
segun [State of JavaScript, 2022] son:

1. React

Tipo de dato. Es una secuencia de caracteres usada para representar texto.
PLenguaje de programaciéon que permite implementar complejas caracteristicas en paginas web
[Contributors, 20227].
| enguaje de marcado que permite estructurar el contenido de una pagina web.
12 enguaje de estilo utilizado para aplicar estilos al contenido del HTML.
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Es una biblioteca de JavaScript para la construccion de interfaces de usuario. Se ba-
sa en el uso de componentes reutilizables, que manejan su propio estado y de vistas
declarativas™ que hacen el codigo mas predecible y facil de depurar [React, 2023].

2. Angular

Es un framework multiplataforma basado en componentes construido en TypeS-
cript®, que permite desarrollar aplicaciones escalables. Cada componente cuenta
con una plantilla HTML en la que se indica como el contenido debe ser renderizado
[Angular, 2022].

3. Vue

Es un un framework de JavaScript para construir interfaces de usuario. Al igual
gue React usa un modelo de programacién declarativo y basado en componentes
[Vue, 2023].

4. Svelte

Es un framework que a diferencia del resto cuenta con una etapa de compilacién al
momento de construir la aplicacion, en vez de realizar su trabajo en el navegador. Esto
hace que sea mas eficiente [Svelte, 2023].

Sus ventajas y desventajas se presentan en la tabla §.

Tabla 3: Ventajas y desventajas de los frameworks de front-
end mas populares. Fuente: Elaboracion Propia. Basada en
la informacion de [Ivanovs, 2023].

Biblioteca/Framework | Ventajas Desventajas

React Facil comienzo debido a los | Falta de documentacion.
multiples recursos disponi-
bles, como tutoriales y cur-
SOs.

Elementos faciles de utilizar | Solamente se puede usar pa-
producto de su estructura de | ra el desarrollo Ul.
componentes.

Su control de versiones pro-
porciona avisos sobre cédigo
obsoleto.

3Declarativo hace referencia a que no se indica como se debe renderizar la interfaz por medio de instruc-
ciones, si no que la misma biblioteca o framework se encarga del renderizado.

Lenguaje de programacion fuertemente tipado construido sobre JavaScript, al que le agrega una sintaxis
adicional [TypeScript, 2023].
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Angular Las plantillas modulares per- | Alta curva de aprendizaje.
miten un escalado dinamico

de las aplicaciones.

Incorpora gestion de estado, | Inadecuado para proyectos

ruteo, servicios, etc. pequenos.

Multiplataforma. No es muy querido por la co-
munidad en comparacién al
resto.

Vue Enlace de datos reactivo para | Complicada implementacion
aplicaciones en tiempo real. | multiplataforma.

Componentes reutilizables. La falta de rigor puede condu-
cir a un cédigo poco estructu-
rado y dificil de mantener.

Facil de usar. Pocos complementos.

Svelte Se necesita menos codigo pa- | Falta soporte por parte de la
ra construir un componente. | comunidad.

Mejor rendimiento. Puede dificultar la escalabili-
dad.

Todo el cédigo es escrito | Falta de pagina dedicada a la

en JavaScript (o TypeScript), | seguridad de la aplicacion.

HTML y CSS nativos.

Por otra parte, son de utilidad los frameworks/bibliotecas de CSS, ya que permiten agilizar
el proceso de desarrollo de la interfaz de usuario al proporcionar una base de elementos de
diseno listos para usar y personalizar, los cuales permiten crear disefios web coherentes y
responsivos. Los 3 frameworks/bibliotecas de CSS mas populares (en base a la cantidad de
estrellas que poseen en GitHub) son:

1. Bootstrap

En su quinta versién, es el framework de CSS mas popular para el desarrollo de si-
tios web responsivos. Este permite la construccién de sistemas de grilla, formularios,
botones, entre otras posibilidades.

Ademas, en la actualidad se encuentran disponibles millones de plantillas de sitios web
hechas en Bootstrap, lo que facilita el agilizar ain mas el desarrollo.

2. Material Ul

Material Ul es una biblioteca de CSS que implementa el sistema de disefio de Google
Material Design, que se basa en la aplicaciéon de conceptos cientificamente probados
en un concepto de disefio web simple y conciso.

3. Tailwind CSS
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Tailwind CSS cuenta con miles de plantillas y elementos. Ademas, es uno de los fra-
meworks mas livianos y es completamente modular, es decir, el desarrollador puede
usar solo las partes que necesita [Silkalns, 2023].

Cabe destacar que los 3 frameworks/bibliotecas de CSS descritos cuentan con una documen-
tacion muy buena y detallada.

2.2.4. Back-end

El back-end o desarrollo del lado del servidor se encarga de procesar toda la informacién
gue alimenta al front-end, es decir, corresponde al cédigo que permite el correcto funcio-
namiento de una pagina web o aplicacién. Este se compone de marcos, bases de datos o
codigos, con los que el usuario no interactla directamente y no se percata de su existencia
[Coppola, 2022].

Los frameworks de back-end méas populares para construir una API RESTE son:

= Spring Boot
Es un framework de codigo abierto que permite a los desarrolladores construir aplica-
ciones web y méviles. Se puede utilizar sin tener que configurar sus bibliotecas.

= Ruby on Rails

Fue originalmente desarrollado como framework MVCE. Ofrece aplicaciones con alto
rendimiento. Muchos de sus conceptos fueron replicados en frameworks de Python y
PHP.

m Flask

Es un framework de Python mas explicito que Django y mas facil de utilizar.

= Django Rest
Es una herramienta personalizable que facilita la creacién de APIs. Se basa en las vistas
basadas en clases de Django.

m Express.js

Es un framework de cédigo abierto para Node.js que facilita el proceso de desarrollo
ofreciendo un conjunto de herramientas, funciones y complementos utiles.

15 API que utiliza peticiones HTTP para acceder a los datos [Gillis, 2020].
16Estilo de arquitectura de software que separa en tres capas los datos de la aplicacién, la interfaz de usuario
y la légica de control
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Fastify

Es un framework web dedicado a proveer la mejor experiencia posible al desarrolla-
dor. Se caracteriza por su poderosa arquitectura de complementos y una sobrecarga
minima.

Play Framework

Es un framework de aplicaciones web para crear aplicaciones modernas y robustas. Se
basa en un tipado dindmico.

Gin

Es un framework para la construccién de aplicaciones web y micro-servicios. Contiene
funcionalidades comunes de los frameworks de desarrollo web como lo son el ruteo,
soporte de middleware, renderizado, etc.

Phoenix

Es un framework de elixir que implementa el modelo MVC. Tiene canales para fun-
ciones en tiempo real que pre-compilan plantillas, lo que hace al sitio fluido y facil de
recorrer.

FastAPI

Es un framework de Python centrado en la creacién de APIs REST. Soporta completa-
mente programacion asincrona [Kaur, 2022].

Las ventajas, desventajas y el lenguaje de programaciéon que se utiliza para cada uno de los
frameworks recientemente descritos se presentan en la tabla f.

Tabla 4: Ventajas y desventajas de los frameworks de back-
end mas populares para la construccién de una API REST.
Fuente: Elaboracién Propia. Basada en la informacion de
[Kaur, 2022].

Framework Lenguaje de pro- | Ventajas Desventajas

gramacion

pring Boot Java Rapido de cargar por su | No es compatible con

asignacion de memoria | proyectos de Spring an-
mejorada. teriores y no hay herra-
mientas de migracion.

7La programacion asincrona otorga la capacidad de diferir la ejecucion de una funcién a la espera de que
se complete una operacion y asi evitar que se bloquee la ejecucién hasta que se haya completado la tarea en
cuestion [Corzo, 2017].
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Facilmente configura-
ble con anotaciones y
configuraciones XML.

Tiene un servidor incor-
porado por lo que es fa-
cil de ejecutar.

El tamano binario
puede crecer por
las dependencias
predeterminadas.

Ruby on Rails Ruby Permite un rapido de- | Dificil de escalar.
sarrollo con una mini-
ma cantidad de errores.

Cdédigo abierto con mu- | Soporte limitado de

chas herramientas y bi- | multiples subpro-

bliotecas disponibles. cesos para algunas
bibliotecas.

Diseno modular con un | Escasa documentacion.

sistema de gestién de

paquetes eficiente.

Flask Python Servidor de desarrollo | Falta de herramientasy
incorporado y depura- | extensiones incluidas.
dor rapido. Usualmente se debe

personalizar el cédigo.
Soporte integrado para | Riesgos de seguridad.
testing unitario.
Unica base de cédigo. Cédigo dificil de mante-
ner.

Django Rest Python APl accesible por la | Alta curva de aprendi-
web. zaje.

Permite autentica- | No soporta llamadas

cion de usuarios con | asincronas.

OAuth288,

Extensa documenta- | Los serializadores son

cion y facil despliegue. | lentos y poco practicos
para validar JSON.

Express.js JavaScript Buena documentacién. | Falta de seguridad.

Rapido escalado.

Ampliamente usado vy
buen soporte de la co-
munidad.

Problemas en los call-
backs.

18Estandar de autorizacion de APls que permite compartir informacion entre sitios sin tener que compartir

la identidad.
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Facil de programary en
poco tiempo.

Soporta programacion
asincrona.

Fastify JavaScript Facil para desarrollar. Falta de documenta-
cion y soporte de la
comunidad.

Buen rendimiento y al- | Poco uso en la indus-

tamente escalable. tria.

Bajos costos de opera-

cion.

Play Framework | Java, Scala Interfaz de usuario in- | Alta curva de aprendi-

tuitiva. zaje.

Testing de la aplicacion | Muchos complementos

simplificado. inestables.

Desarrollo rapido en | Falta de compatibilidad

multiples proyectos. con versiones anterio-
res.

Gin Golang Buen rendimiento. Falta de documenta-
cion.

Facil obtencién del c6- | Sintaxis extensa.

digo de estado del mé-

todo HTTP.

Facil validacién para

JSON.

Phoenix Elixir Filtra datos de forma | Necesita un tiempo de

segura y eficiente. procesamiento.

Buen rendimiento. Se necesita conoci-
miento  previo del
lenguaje de programa-
cion Erlang.

Fast API Python Alto rendimiento. Pobre validacion de so-

licitudes.

No soporta instancias
Unicas.

Archivo principal lleno
de cédigo.

2.2.5. Herramientas seleccionadas

Para la base de datos se escoge MongoDB, un DBMS NoSQL de codigo abierto que utiliza
documentos flexibles en lugar de tablas y filas para procesar y almacenar diversas formas de
datos, brindando un entorno altamente escalable para aplicaciones y servicios multiplata-
forma. Sus documentos tienen un formato JSON binario (BSON), que le permite almacenar
varios tipos de datos y distribuirse en diferentes sistemas [IBM, 2023].
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Algunas de las ventajas de los datos en documentos de tipo BSON son:

= Eficiencia
Al ser BSON un formato binario de almacenamiento de datos, su tamafno es mucho

menor en comparacion a documentos con formato de texto, como lo es JSON. Esto se
traduce en un mejor rendimiento del DBMS.

m Representacién natural de los datos

Los documentos son capaces de representar las relaciones complejas y jerarquicas que
se dan en el mundo real.

» Enriquecimiento de consultas a la base de datos

MongoDB permite manejar documentos anidados, es decir, documentos que cuenten
con propiedades cuyo valor referencie a otro documento. Es asi, que permite realizar
consultas complejas sin la necesidad de realizar uniones como en las RDBMS.

Por otra parte, para el back-end de la aplicacién se decide utilizar Node.js con Express.js,
debido a su buena documentacién, facilidad para escalar aplicaciones y que el memorista
cuenta con experiencia previa en su uso.

Finalmente, para el front-end se selecciona React, debido a los multiples recursos de aprendi-
zaje que hay disponibles en plataformas online, a su estructura de componentes que permite
la reutilizacion de cédigo y que el memorista es experimentado en dicha biblioteca de JavaSs-
cript. Por su parte, se elige Material Ul como biblioteca de CSS por las amplias posibilidades
que ofrece en diseno responsivo, plantillas y componentes.

2.3. UX/UI

UX y Ul son términos usualmente utilizados en el front-end al momento de disefiar y desa-
rrollar una interfaz de usuario. Sin embargo, cominmente son confundidos o no queda en
evidencia su diferencia, por lo que se procede a su definicién.

23.1. UX

UX hace referencia a la experiencia emocional que tienen los usuarios al interactuar con una
marca, producto o servicio. Los productos disefiados pensando en la experiencia del usuario
son faciles de usar y brindan una experiencia positiva. Para lograrlo, se debe conocer tanto
al usuario como a sus necesidades, objetivos y dificultades. En lo digital a UX se le asocia con
la facilidad de uso y que el usuario consiga cumplir un objetivo.

Pagina 18 de 107



MYMICROBEAPP: DESARROLLO DE UNA APLICACION PARA LA INTEGRACION Y VISUALIZACION DE DATOS
DERIVADOS DE MICROORGANISMOS MARINOS CON POTENCIAL BIOTECNOLOGICO

La experiencia de usuario puede ser positiva, neutra o negativa. Para generar una experien-
cia de usuario positiva se incluye elementos como la gestién de proyectos, investigaciéon de
usuarios, arquitectura de la informacion, disefo visual, estrategia de contenido, analisis de
accesibilidad y Ul.

23.2. Ul

Ul es un enfoque mas técnico que busca optimizar la interaccién entre el usuario y la plata-
forma. Se basa en el diseno visual, arquitectura de la informacién y el diseio de la interac-
cion. Asi, Ul trata de disenar interfaces, haciéndolas lo mas intuitivas posible, para mejorar
la experiencia de usuario [MDS, 2022].

2.3.3. UXvsUI

De lo anterior se desprende que UX se enfoca en como la marca, producto o servicio hace
sentir al usuario, mientras que Ul pone énfasis en como luce la interfaz y viene a ser un
subconjunto de UX, lo que se observa en la figura 8.

UXx

Ul

Figura 3: Relacién entre UX y Ul.
Fuente: Elaboracion propia.

Pagina 19 de 07



MYMICROBEAPP: DESARROLLO DE UNA APLICACION PARA LA INTEGRACION Y VISUALIZACION DE DATOS
DERIVADOS DE MICROORGANISMOS MARINOS CON POTENCIAL BIOTECNOLOGICO

2.3.4. Heuristicas de Nielsen

En el ambito de la usabilidad™ las heuristicas® de Nielsen corresponden a 10 principios para
el disefo de interfaces de usuario, las cuales sirven como reglas o pautas para generar tanto
una buena interfaz de usuario (Ul) como una buena experiencia de usuario (Ul). Aquellos
principios son:

1. Visibilidad del estado del sistema

El usuario siempre debe estar informado sobre el estado del sistema, es decir, de lo que
esta pasando. Esto se logra por medio de retroalimentacién, la cual debe ser entregada
en un tiempo razonable.

2. Similitud entre el sistema y el mundo real

El sistema debe hablar el idioma de los usuarios haciendo uso de términos que les
sean familiares, de manera que la informacién aparezca naturalmente y siguiendo un
orden légico.

3. Control y libertad del usuario

Los usuarios pueden elegir funciones del sistema por error y necesitan una ‘salida de
emergencia’ claramente identificada. Por tanto, el sistema debe brindarle al usuario la
capacidad de hacer o deshacer acciones.

4. Consistencia y estandares
Se debe seguir convenciones de la plataforma para que el usuario no tenga que adivi-
nar si diferentes palabras, situaciones o acciones significan lo mismo.

5. Prevencién de errores

Es preferible un disefio que evite problemas a buenos mensajes de error. Se debe eli-
minar condiciones que lleven al error u otorgar opciones de confirmacién a los usua-
rios antes de que cometan errores.

6. Reconocimiento mas que recuerdo

El usuario no deberia tener que recordar informacion de un apartado a otro. Se debe
minimizar su carga de memoria haciendo visibles los objetos, acciones y opciones que
le permitan instruirse sobre el uso del sistema.

9Seglin el estandar 1ISO 9241-11 se define la usabilidad como "la medida en la que un producto se puede
usar por determinados usuarios para conseguir objetivos especificos con efectividad, eficiencia y satisfaccion
en un contexto de uso especificado”.

2°En ingenieria, una heuristica es un método basado en la experiencia que puede utilizarse como ayuda para
resolver problemas de disefio. Mediante su uso, es posible resolver mas rapidamente problemas conocidos o
similares a otros conocidos [Nebot, 2019].
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7. Flexibilidad y eficiencia de uso
Es recomendable ofrecer aceleradores para las interacciones de los usuarios. Se debe
permitir a los usuarios personalizar sus acciones frecuentes.

8. Disefio estético y minimalista

Hay que evitar entregar informacién irrelevante o que rara vez se necesite. Cada uni-
dad de informacion adicional compite con las unidades de informacién relevantes y
disminuye su visibilidad relativa.

9. Ayudar a los usuarios a diagnosticar, reconocer y recuperarse de errores
Los mensajes de error deben ser claros, precisos y sugerir constructivamente una so-
lucién.
10. Ayuday documentacién

Aungue es mejor que el sistema pueda ser utilizado sin documentacion, podria ser
necesaria su ayuda. Por lo que este tipo de informacién debe ser facilmente acce-
sible, enfocada en la tarea del usuario, listar pasos a seguir y no ser muy extensa
[Nielsen, 2005].

Dichos principios sirven como lineamientos a tener en cuenta en las etapas de diseio y cons-
truccién de la interfaz de la aplicacién.

2.4. Metodologia de trabajo

2.4.1. Metodologias populares

Para disenar y desarrollar MyMicrobeApp es importante seleccionar la metodologia mas ade-
cuada para cumplir con los objetivos establecidos. En consecuencia, a continuacién se expli-
can las cinco metodologias mas populares para la construccién de una aplicacion.

1. Metodologia en cascada

Corresponde a una metodologia secuencial, en la que hasta no haber terminado una
etapa de trabajo no se puede avanzar a la siguiente. Su mayor inconveniente es que
no hay vuelta atras, por lo que si se desea realizar cambios solo se pueden hacer en la
etapa de mantencion, que surge después del lanzamiento del producto o servicio.

2. Metodologia de prototipos

Es una mejora de la metodologia en cascada, que permite realizar cambios en la etapa
de disefo por medio de laimplementacién de prototipos que faciliten el entendimien-
to de los requerimientos del proyecto.
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3.

2.4.2.

Metodologia en espiral

Es una combinacion de la metodologia en cascada y la aplicacién de iteraciones, que
depende en todo momento de los riesgos del proyecto.

El proceso a seguir pasa por las etapas de conceptualizacion, desarrollo, mejoras y
mantenimiento. Dentro de cada etapa se tiene las fases de planificacion, analisis de
riesgos, desarrollo y evaluacion [Roche, 2020].

Metodologia agil

Es una metodologia flexible enfocada en iteraciones, las cuales buscan la reduccién de
errores. Por ello, se divide el proyecto en una serie de cortos periodos de tiempo.

Durante el ciclo de vida del desarrollo pueden realizarse cambios a los requisitos, los
cuales surgen de la colaboracién con el cliente.
Metodologia Lean Startup

Se utiliza un MVP para comenzar con el desarrollo de la aplicacién. Esto permite
crear, realizar seguimiento y aprender de la aplicacién que se estd desarrollando
[KMS Solutions, 2022].

Metodologia seleccionada: Personal Kanban

Kanban es un framework de metodologia agil usado para visualizar el flujo de trabajo y ma-
ximizar la eficiencia.

Un tablero Kanban consiste en una serie de tarjetas y columnas, que representan tareas
individuales y sus estados respectivamente [Hakoune, 2022]. Un ejemplo de esto se daen la
figura @, en donde las columnas representan los estados To Do (Por Hacer), In Progress (En
Progreso) y Done (Hecho).
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Figura 4: Ejemplo de tablero Kanban.
Fuente: Visualiza tu flujo de trabajo con tableros en Jira [Cooke, 2022].

Para el caso de la presente memoria se selecciona especificamente Personal Kanban una
adaptacion de Kanban que permite que un proyecto sea gestionado y llevado a cabo por una
sola persona.

Personal Kanban tiene dos reglas:

1. Visualizar el backlog®

Es sumamente necesario dedicar una cantidad considerable de tiempo y energia men-
tal a identificar las tareas que no se han hecho, que permitiran cumplir con los objeti-
vos del proyecto. Esto permite que se entienda como las tareas estan interrelaciona-
das, agrupar eficientemente tareas similares y priorizar efectivamente.

2. Limitar el trabajo en progreso (WIP)

Se debe limitar el niUmero de tarjetas ‘En Progreso’ a un maximo de 2 o 3, para mini-
mizar el estrés.

Ademas, para gestionar el tiempo adecuadamente es relevante entender la Matriz de Per-
sonal Kanban de la figuraf§. Esta cuenta con cuatro cuadrantes:

1. Cuadrante de panico (Quadrant of Panic)

2'Hace referencia a la lista de tareas sin terminar que deben completarse para lograr un objetivo estratégico.
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Corresponde a emergencias, que deben ser tratadas lo mas rapido posible. Lo ideal es
gue no se deba dedicar mucho tiempo a este.

2. Cuadrante de Kaizen® (Quadrant of Kaizen)

El enfoque debe estar centrado en este cuadrante, que corresponde a las tareas prin-
cipales del proyecto.

3. Cuadrande de inversion social (Quadrant of Social Investment)
Forman parte de este actividades urgentes, pero no tan importantes como lo son lla-

madas telefénicas, mensajes y reuniones.

4. Cuadrante organico (The Organic Quadrant)

Hace referencia a tareas menores que aportan valor, pero no son tan productivas

[Fryrear, 2022]. Sin embargo, dedicar tiempo de vez en cuando a dicho cuadrante per-
mite relajarse al desligarse de tareas mas demandantes.

Personal
Kaizen Emergencies Kan ban
Matrix

Quadrant of Quadrant of
Kaizen Panic

The Organic Quadrant of Social
Quadrant Investment

Important

o Bulk-Value
Inspiration/Future Options/
Value Social

U rgent > f TheAgileMarketernat

Figura 5: Matriz de Personal Kanban

Fuente: Vuelvete agil por tu cuenta [Fryrear, 2022].

22Concepto que hace referencia a la mejora continua [Singhy Singh, 2009].
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CAPITULO 3
PROPUESTA DE SOLUCION

3.1. Procesos del laboratorio

Para que MyMicrobeApp sea Util para los miembros del CB-DAL es crucial caracterizar los
procesos que comprenden la bioprospeccién de actinobacterias marinas. El identificarlos y
describir en que consisten permitird disenar y desarrollar una aplicacién que cumpla ade-
cuadamente con las necesidades de sus usuarios.

3.1.1. Caracterizacion de los procesos del laboratorio

A continuacion se caracterizan 12 procesos llevados a cabo en el Laboratorio de Bio-
prospeccion de Actinobacterias Marinas del Centro de Biotecnologia ‘Dr. Daniel Alkalay
Lowitt’ (CB-DAL) en base a la etapa de experimentacion presentada en [Claverias, 2014],
[Cumsille, 2015], [Gonzalez, 2015], [Rojas, 20161, [Vergara, 2016], [Gonzalez, 2021] vy
[Vargas, 2022], las cuales corresponden a tesis de los miembros del laboratorio.

1. Muestreo

Al ser los microorganismos de interés actinobacterias marinas, generalmente se obtie-
nen muestras de agua de mar, esponjas o sedimentos marinos. El proceso de muestreo
comprende la recopilacién de multiples muestras en distintos sectores de interés. Di-
chas muestras son recolectadas en tubos Falcon estériles de 50 [mL] y almacenadas en
cajas térmicas. Durante este proceso se registran datos como lo son el tipo de muestra,
sigla de identificacion, lugar de obtencién, coordenadas geograficas y profundidad.

2. Aislamiento

Esta etapa consiste en aislar las bacterias desde las muestras recolectadas. Para ello,
se utilizan placas Petri con diferentes medios de cultivo s6lido donde las muestras se
laguean tanto de forma directa como en dilucién. Ademas, con el fin de favorecer el
crecimiento de actinobacterias y evitar el crecimiento de hongos y otras bacterias no
deseadas, los medios se suplementan con acido nalidixico (25 [;:g/mL]) y cicloheximida
(100 [ug/mL]). Posteriormente, las placas se incuban a 20°C o 30°C por periodos de
entre 1 a 4 meses, hasta observar la aparicion de colonias bacterianas.

3. Conservacion

Para la conservacion de las cepas bacterianas aisladas, se realiza un cultivo de las mis-
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mas en medio de cultivo TSAZ complementado con ASWE. Las placas sembradas se
incuban a 30°C de 3 a 5 dias, dependiendo del crecimiento de cada cepa. Luego, la
biomasa obtenida es suspendida en tubos eppendorf y criotubos con una solucién de
conservacion compuesta de medio TSBE (10 %), ASW y glicerol (20 %). Posteriormen-
te, se crean dos ceparios de mantencion, a -20°C y -80°C.

4. ldentificacién preliminar de Actinobacterias

Para la identificacion preliminar de actinobacterias se realiza tanto la prueba de hi-
droxido de potasio (KOH) como la amplificacion por PCR (reaccion en cadena de la
polimerasa) del gen 16S rRNA con partidores especificos para actinobacterias. No obs-
tante, estos pasos se pueden omitir para un subconjunto de este grupo de bacterias
gue poseen un crecimiento miceliar caracteristico en placas Petri y que por lo tanto,
se identifican facilmente mediante la observacion de su crecimiento. De todas formas,
dichos pasos seran descritos a continuacion.

= Prueba del hidroxido de potasio (KOH)

Consiste en un método rapido para distinguir entre bacterias Gram negativas y
Gram positivas como lo son las actinobacterias. Para esto, se dispone de biomasa
de una colonia de bacterias proveniente de un medio sélido en un portaobjetos
y se mezcla con una gota de KOH al 3% [p/v]. Si se observa una solucion viscosa
significa que la prueba dio positiva y la cepa es Gram negativa, en cambio si la
solucién es acuosa la cepa es Gram positiva.

» Amplificacién por PCR del gen rRNA con partidores especificos para actinobacte-
rias
Macromoléculas comunes a todos los seres vivos como lo son acidos nuclei-
cos y proteinas, cambian con el tiempo. Por lo que se les considera crondme-
tros moleculares. Es asi, que las diferencias en la secuencia de monémeros (nu-
cledtidos o aminoacidos) que integran macromoléculas homologas, presentes
en dos formas de vida, reflejan su distancia evolutiva. Dicha idea ha sido utili-
zada durante décadas para establecer relaciones filogenéticas entre seres vivos
[del Rosario Rodicio y del Carmen Mendoza, 2004].

El 16S rRNA es una macromolécula ampliamente utilizada en estudios filogené-
ticos e identificacién taxondmica, ya que cuenta con regiones conservadas que
son comunes a un gran numero de especies bacterianasy regiones variables, que
son compartidas por menos especies [LabSerGen, 2022].

En base a lo anterior, el proceso de amplificacion por PCR del gen 16S rRNA con
partidores especificos para actinobacterias se utiliza para replicar un fragmento
de ADN (en este caso de la region V3 a V5) en miles o millones de copias y asi
poder determinar si las bacterias aisladas corresponden a actinobacterias.

El proceso, representado en la figura |, cuenta con las siguientes etapas:

23Medio de cultivo sélido a base de soja [Cherwell Labs, 2023].
24pgua de mar artificial.
2>Medio de cultivo liquido a base de soja [Cherwell Labs, 2023].
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a) Desnaturalizacion inicial
Separacién de las cadenas de ADN.

b) Ciclos de amplificacion
Se realizan 30 a 40 ciclos de desnaturalizacion (separacion de las cadenas de
ADN), hibridacién (union de los partidores al fragmento de interés en la ca-
dena desnaturalizada) y elongacion (replicacion del fragmento de la region,
por medio de la extension de la cadena incorporando nucleétidos).

¢) Elongacion final
Ultima extension de la cadena tras el proceso ciclico de amplificacion
[Péerez de Castro, 2011].

12 DESNATURALIZACION

-~

'

DESNATURALIZACION

A

+30-40 ) HIERIDACION

ciclos

ELONGACION

w

: g - .
NI I N B o LT T
|

Figura 6: Etapas del PCR
Fuente: PCR: Reaccion en cadena de la polimerasa [Viéitez, 2013].

Cada etapa del PCR es realizada a una temperatura y durante un tiempo especifico, los
cuales se declaran en un perfil térmico, como se puede ver en la figura 7.
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Etapa Temperatura  Tiempo Ciclos
Desnaturalizacion Inicial 95°C 5 min
Desnaturalizaciéon 95°C 1 min
Hibridacion 70°C 1 min 35 Ciclos
Elongacion 72°C 1.5 min
Elongacién Final 72°C 10 min

Figura 7: Perfil térmico de PCR para amplificacién del gen 16S rRNA especifico para Actino-
bacterias
Fuente: [Rojas, 2016].

5. Amplificaciéon y secuenciacion del gen 16S rRNA y andlisis filogenético

El proceso de amplificacién del gen 16S rRNA es similar al anterior. Su diferencia es
qgue en vez de utilizar partidores especificos para actinobacterias se utilizan partidores
universales (especificamente, los partidores 27F y 1492R).

Tras esto, el resultado de la amplificacion es purificado y enviado a secuenciar a una
empresa externa (en general se encarga a Macrogen Inc en Corea del Sur).

Posteriormente, se determina la relacion filogenética de cada cepa bacteriana com-
parando los productos secuenciados con las secuencias individuales del gen 16S rRNA
publicadas en la base de datos del Centro Nacional para la Informacién Biotecnologica
(NCBI). Con esta informacion se puede determinar el género de cada cepa bacteriana,
y si pertenece al filo Actinobacteria.

6. Fermentaciones

El objetivo de este proceso es obtener fermentaciones a partir de cepas de actinobac-
terias seleccionadas. Para lograrlo se cuenta con varios matraces con distintos medios
de cultivo liquido en los que se agrega la cepa. Luego, los matraces se dejan incuban-
do a 30°C y 200 rpm para obtener las fermentaciones periédicamente. El tiempo de
cultivo variard dependiendo del crecimiento de cada cepa. En este periodo, las bacte-
rias cultivadas sintetizaran diferentes metabolitos que seran secretados al medio de
cultivo.

Un ejemplo de esto se da en la figura B, en donde se dejé fermentar la cepa Strep-
tomyces sp. A-B3.3 en 3 medios de cultivo diferentes, durante 9 dias. Dentro de ese
periodo de tiempo se realizo el cultivo para obtener las fermentaciones en los dias 3,
6y9.
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Medio RSAS TS

Figura 8: Fermentacién de la cepa Streptomyces sp. A-B3.3 en 3 medios de cultivo
Fuente: Comparacién de cultivos de A-B3.3 en el dia 9 respecto a sus controles negativos
por cada medio de cultivo utilizado (R5A, ISP2 y A1BFeC) [Vargas, 2022].

7. Extracciones con solventes organicos

La extraccién con solventes organicos tiene por objetivo extraer y concentrar los me-
tabolitos sintetizados por las actinobacterias. Para esta metodologia se utiliza como
materia prima las fermentaciones obtenidas en el proceso anterior. Dichas fermen-
taciones son mezcladas con un solvente organico, que por lo general es acetato de
etilo. Producto de las diferencias de polaridad, se separan los metabolitos secunda-
rios (que pueden o no ser compuestos bioactivos) del cultivo. Posteriormente, se seca
la mezcla obteniendo como resultado un extracto crudo (seco), correspondiente a los
metabolitos secundarios.

Es importante senalar que, de acuerdo al objetivo de estudio relacionado con la bus-
gueda de compuestos bioactivos, aquellos extractos que presentan propiedades anti-
biéticas seran de mayor interés para el equipo de investigacion, y permitiran seleccio-
nar a las actinobacterias interesantes para una caracterizaciéon en mayor profundidad.

8. Ensayos de actividad antibacteriana

Los ensayos de actividad antibacteriana se realizan en base a los extractos crudos ob-
tenidos, producto de las extracciones con solventes organicos.

Para realizar los ensayos, previamente se diluye los extractos crudos a una concen-
tracion de 5 [mg/mL] en metanol 50 % [v/v]. Luego, estos son puestos en placas Petri
con medio LB previamente sembradas con cepas modelo (ej: Escherichia coli). En cada
placa se puede evaluar la actividad antibacteriana de varios extractos. Para esto, las
placas son rotuladas previamente formando cuadrantes de manera que en las lineas
horizontales se disponen los extractos de acuerdo al medio de cultivo utilizado y en
las lineas verticales, de acuerdo al dia de cultivo en que se hizo la extraccion, lo que se
puede visualizar de mejor manera en la figura .

Posteriormente, se analiza la actividad antibacteriana en cada medio de cultivo y por
cada dia de extraccion, para cada cepa modelo.
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LIMO

Figura 9: Ensayos de actividad antibacteriana de Streptomyces sp. A-B3.3 contra STAU
(Staphylococcus aureus) y LIMO (Listeria monocytogenes).

9.

10.

Fuente: [Vargas, 2022].

Ensayos de actividad enzimatica

Para evaluar la actividad enzimatica de las actinobacterias identificadas se realizan en-
sayos cualitativos en placas Petri con un sustrato especifico de acuerdo a la enzima
que se quiera evaluar. Por ejemplo, para evaluar la sintesis de lipasasZ y proteasas?
extracelulares, los medios son complementados con una fuente de lipidos (como tri-
butirina que es un triglicérido) o de proteinas (como gelatina, leche descremada entre
otros), respectivamente.

Las actinobacterias se inoculan en las placas Petri que luego se incuban a una tem-
peratura especifica entre 24 y 72 horas, dependiendo del crecimiento de cada cepa.
Luego se evalla la produccion de enzimas de cada cepa, observando la aparicion de un
halo alrededor de la colonia. La presencia de un halo es indicativo de la hidrdlisis del
sustrato, y asi se evidencia la sintesis de lipasas extracelulares para el caso del ensayo
en placas de lipasas y de proteasas extracelulares para el caso de proteasas.

Desreplicacion quimica utilizando cromatografia liquida acoplada a espectroscopia de
masas

La desreplicacion quimica corresponde al proceso de identificacion de compuestos
presentes en una muestra problema, o en el caso del Laboratorio de Bioprospeccion
de Actinobacterias Marinas del CB-DAL, en un extracto crudo.

Para poder realizar la desreplicacién quimica, las muestras son enviadas a laborato-
rios externos (Fundacién Medina de Espana) para determinar los perfiles metaboli-
cos por cromatografia liquida acoplada a espectroscopia de masas® de alta resolu-
cion (LCHR-MS/MS). Esta técnica analitica entrega como resultado, cromatogramas

2Enzima digestiva producida principalmente en el pancreas, que tiene como funcién deshacer la grasa de
los alimentos en moléculas mas pequefas para que puedan ser absorbidas por el intestino [Lemos, 2022].

Z’Enzimas que rompen los enlaces peptidicos de las proteinas [Kuddus, 2019].

2proceso de andlisis que combina las técnicas de cromatografia liquida para la separacion y espectroscopia
de masas para la deteccion, identificacion y cuantificacién de compuestos organicos en una muestra. En pocas
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con datos exactos de la masa/carga de los compuestos identificados, ademas de es-
pectros UV-Visibles de cada peak del cromatograma. Asi, cada compuesto presente en
los perfiles metabélicos de las muestras puede ser comparado con metabolitos de la
base de datos de productos naturales de la empresa para identificar compuestos no-
vedosos (que no muestran coincidencias con ninglin compuesto conocido). Luego de
realizar el andlisis, la entidad externa envia como respuesta los datos obtenidos, los
cuales son analizados con técnicas quimioinformaticas.

Cabe destacar, que el grupo de investigacion de la Dra. Beatriz CAmara se enfoca en la
busqueda de antibiéticos novedosos, por lo que la desreplicacion quimica es clave para
determinar si una actinobacteria esta produciendo metabolitos no reportados previa-
mente. De esta manera, si una actinobacteria ha presentado actividad inhibitoria de
alguna cepa modelo se puede confirmar que su accién es producto de un antibiético
novedoso y no de uno reportado.

11. Secuenciaciéon del genoma

La secuenciaciéon del genoma puede tener diversos objetivos como lo son la determi-
nacion de caracteristicas gendémicas presentes en la cepa analizada (sintesis de enzi-
mas, reconstruccion de rutas metabdlicas, etc) o la prediccion de genes biosintéticos
de metabolitos secundarios (como los antibiéticos).

Para poder realizar este proceso los principales pasos son:

a) Extraccion del ADN gendémico

Para extraer el ADN genémico de las actinobacterias seleccionadas primero se
realiza un cultivo de las cepas en estudio. Luego, la biomasa de cada cepa es re-
suspendida en un buffer adecuado, disgregada con un vastago y separada por
centrifugacion. Después, las células disgregadas son tratadas por métodos qui-
micos y enzimaticos para romper su pared celular.

Posteriormente, el ADN es separado del resto de componentes celulares, purifi-
cadoy precipitado. Finalmente, las muestras son hidratadas y almacenadas hasta
su envio al servicio de secuenciacion.

b) Secuenciacion, ensamblaje y anotacion de los genomas.

En esta etapa se utilizan varias herramientas bioinformaticas para cumplir con lo
requerido. Primero se lleva a cabo la secuenciacion del genoma con plataformas
como Illumina NextSeq o PacBio, realizada por servicios externos (Macrogen, Co-
rea del Sur). Luego, las secuencias de ADN obtenidas en ‘reads’ son ensambladas
utilizando softwares como SPAdes y Unicycler. Subsecuentemente, se evalla la
calidad del ensamblaje junto a la integridad y contaminacion del genoma uti-
lizando el software CheckM. Finalmente, se realiza la anotacién del genoma®
utilizando el software Prokka.

palabras, se separa las moléculas de la muestra a través de un proceso de ionizacion y luego se identifican en
base a su relacién masa/carga [Brajovic, 2020].

2%La anotacion del ADN de un genoma consiste en la identificacién estructural de genes, regiones codificantes
y motivos, asi como la identificacién funcional de esas regiones [Brenes-Guillén, 2019].
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12. Prediccién de agrupamientos de genes biosintéticos

Tras haber secuenciado, ensamblado y anotado el genoma de la cepa en estudio, es
posible predecir y analizar los agrupamientos de genes biosintéticos (BGCs, por su si-
gla eninglés de Biosynthetic Gene Clusters). Estos agrupamientos o ‘clusters’ de genes,
corresponden a un conjunto de genes que se encuentran en un mismo contexto ge-
nético y tienen el objetivo de codificar, en conjunto, complejos enzimaticos que se
encargan de la biosintesis de metabolitos secundarios.

El proceso de prediccion de los BGCs se lleva a cabo ingresando un archivo del geno-
ma (obtenido en el proceso de anotacion) al servidor web antiSMASH. Este cuenta con
una base de datos interna de agrupamientos de genes biosintéticos, que le permite al
usuario realizar una comparacién con el genoma provisto y entregar como resultado
una lista con todos los agrupamientos de genes biosintéticos detectados por familia
en la cepa de estudio, clasificados por familia (ej: policétido sintasa (PKS, polyketide
synthase), sintetasas de péptido no ribosomal (NRPS, non ribosomal peptide synthe-
tase), terpenos, etc).

Dicho resultado describe como estan agrupados los genes, su tamafno y funcién. Ade-
mas, se entrega un porcentaje de similitud entre los agrupamientos de genes biosin-
téticos detectados respecto a los de la base de datos. Estos resultados, son de gran
utilidad para el objetivo de investigacién del Laboratorio de Bioprospeccion de Acti-
nobacterias Marinas, ya que se buscan BGCs novedosos, es decir, aquellos que tienen
un bajo porcentaje de similitud.

Para complementar el andlisis y poder identificar graficamente si es que los agrupa-
mientos de genes biosintéticos detectados son novedosos se disena una red de simi-
litud utilizando un software llamado BiG-SCAPE en la que los BGCs son representados
como nodos, y las conexiones entre estos, como lineas (ver figura [10). Los agrupa-
mientos detectados que son menos cercanos a los BGCs de la base de datos son mas
novedosos.
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Figura 10: Ejemplo de una red de similitud de agrupamientos de genes biosintéticos.
Fuente: [Undabarrena et al., 2021].

Otra herramienta bioinformatica de utilidad para el anélisis de los BGCs es CORASON.
Este software permite analizar los contextos genéticos entre BGCs similares a los iden-
tificados en las cepas de estudio. Esto permite comprobar la novedad de los BGCs, y
diferencias estructurales y evolutivas respecto a especies cercanas.

3.1.2. Definiciéon de los procesos a implementar en la aplicacion

Para seleccionar los procesos de la bioprospeccion de actinobacterias marinas a implemen-
tar en la MyMicrobeApp los miembros del Laboratorio de Bioprospeccién de Actinobacterias
Marinas del CB-DAL presentaron como idea inicial el esquema de la figura[L1. En dicho esque-
ma exponen los datos que les interesaria almacenar y visualizar, agrupandolos por categoria.
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Figura 11: Idea original de MyMicrobeApp.
Fuente: Miembros del Laboratorio de Bioprospeccion de Actinobacterias Marinas del
CB-DAL.

Tras una serie de reuniones enfocadas en la planificacién y diseio de la aplicacion, la idea
de la figura [L1 es refinada, por lo que se obtienen las siguientes categorias en las que se
agruparan los datos:

1. Identificacion

Como su nombre lo dice, esta categoria permite identificar y diferenciar las cepas de
actinobacterias.

2. Datos geograficos

Se utiliza para registrar las caracteristicas del lugar en que se realiz6 el muestreo.

3. Aislamiento

Permite describir el proceso de aislamiento de las cepas en un medio de cultivo y con-
diciones especificas.
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4. Gen 16S rRNA

Facilita describir el estado del gen 16S rRNA y acceder a él.

5. Caracterizacion fenotipica y fisiolégica

Relne tanto los rasgos observables de una actinobacteria como su comportamiento.

6. Genoma

Agrupa los datos del genoma de la cepa.

7. Bioactividad
Permite precisar sobre cuales cepas tipo la actinobacteria presenta actividad antibac-
teriana.

8. Metabol6émica

Relne datos de los perfiles metabolomicos de las actinobacterias.

9. Enzimas

Se utiliza para registrar la produccién de enzimas por parte de las cepas.

Posteriormente, en la figura [12 se relaciona los procesos de la seccion (a la izquierda)
con las categorias descritas recientemente (a la derecha). Las flechas apuntan a las categorias
en las que se almacenan los datos del proceso de origen.
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Figura 12: Relacion entre los procesos del laboratorio y las categorias en las que se almace-

nan los datos de las actinobacterias.

Fuente: Elaboracion propia.

Finalmente, de la figura[L2 se obtiene que los procesos a implementar en la aplicacion corres-
ponden a aquellos que se relacionen con al menos una de las categorias de almacenamiento
de datos de actinobacterias, es decir, los procesos a implementar en la aplicacion son:

= Muestreo
= Aislamiento

» |dentificacion preliminar de Actinobacterias
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= Amplificacién y secuenciacién del gen 16S rRNA y andlisis filogenético
= Fermentaciones

m Extracciones con solventes organicos

» Ensayos de actividad antibacteriana

» Ensayos de actividad enzimatica

m Desreplicacion quimica utilizando cromatografia liquida acoplada a espectroscopia de
masas

m Secuenciacion del genoma

3.2. Diseno

El proceso de disefio de MyMicrobeApp comprende tanto el disefio de la interfaz de usuario
como de la base de datos. Ademas, en base a las hecesidades de los usuarios se definen roles
para restringir el acceso a distintos menus de la aplicacién.

3.2.1. Diseno de la interfaz de usuario

El disefio de la interfaz de usuario es realizado en colaboracién con los investigadores del
Laboratorio de Bioprospeccién de Actinobacterias Marinas. Este comprende reuniones de
planteamiento de ideas, retroalimentacion y consultas. Adicionalmente, se definen las vistas
de la aplicacion junto a sus menus y acciones correspondientes.

El primer aspecto a considerar corresponde a la disposicion de la aplicacion. A continuacion
se describen los componentes presentados en cada vista tras haber iniciado sesion.

1. Barra lateral

Es una barra vertical posicionada a la izquierda de la pantalla. Se compone de tres
partes: El encabezado, que contiene el nombre de la aplicacion y un icono para redu-
cir/aumentar el tamano de la barra lateral. El mend, en el que se muestran los menus
de la aplicacién. Y la opcién de cierre de sesién.

A continuacion, se listan los mends.

a) Actinobacteria
b) Assemblies

¢) Processed Data
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d) Users

e) Genera

)
)
f) Culture Medium
)
)

g) Antimicrobial

h) Enzyme

Cabe destacar que la barra lateral permite la opcidon de contraerse y tiene un compor-
tamiento responsivo, de manera que se oculta al haber un tamano de pantalla redu-
cido.

2. Barra superior

Es una barra horizontal posicionada en la parte de arriba de la pantalla y a la derecha
de la barra lateral. Esta cuenta con un icono que permite cambiar la paleta de colores
de la interfaz entre el modo claro y modo oscuro. Ademas, cuenta con el avatar de la
cuenta de Google del usuario.

3. Contenido

Como su nombre lo dice, es el contenido especifico de cada vista perteneciente a los
distintos menus de la barra lateral. Se presenta como un recuadro posicionada a la
derecha de la barra lateral y bajo la barra superior de la aplicacion.

El segundo aspecto a considerar corresponde a las vistas de la aplicacién, las cuales cumplen
acciones especificas. Se definen dos clases distintas en las que estdn comprendidas las vistas:
‘Vistas externas’, que son aquellas que no son parte del menu, y ‘Vistas internas’, que corres-
ponden a las vistas del menu de la aplicacién. A continuacién, se define cada vista indicando
su contenido y acciones que permite realizar.

Vistas externas

= Signn

Cuenta con un botén, que al ser presionado permite iniciar sesién en la aplicacién con
una cuenta de Google.

Vistas internas

m Actinobacteria

Es un mantenedor de actinobacterias. Estd compuesto por un listado con todas las ac-
tinobacterias de la base de datos y una casilla de filtrado por creador de la actinobacte-
ria. Ademas, permite visualizarlas en profundidad, crearlas, actualizarlas y eliminarlas.
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Assemblies

Es un mantenedor de ensamblajes correspondientes al genoma de una actinobacte-
ria. Contiene un listado con todos los ensamblajes de la base de datos y una casilla de
filtrado por creador y actinobacteria. Permite crear ensamblajes, actualizarlos y elimi-
narlos.

Processed Data

Es un mantenedor de procesamientos de datos correspondientes a la metabolémica
de una actinobacteria. Cuenta con un listado con todos procesamientos de datos de
la base de datos y una casilla de filtrado por creador y actinobacteria. Permite crear
procesamientos de datos, actualizarlos y eliminarlos.

Users

Es un mantenedor de usuarios. Cuenta con un listado con todos los usuarios de la
aplicacién. Permite modificar su rol.

Genera

Es un mantenedor de géneros bacterianos. Cuenta con un listado de géneros bacte-
rianos y permite crearlos, actualizarlos y eliminarlos.

Culture Media

Es un mantenedor de medios de cultivo. Contiene un listado de medios de cultivo y
permite crearlos, actualizarlos y eliminarlos.

Antimicrobial

Es un mantenedor de cepas tipo. Cuenta con un listado de cepas tipo y permite crear-
las, actualizarlas y eliminarlas.

Enzyme

Es un mantenedor de enzimas. Contiene un listado de enzimas y permite crearlas,
actualizarlas y eliminarlas.

El disefio completo de la aplicacién se halla en el anexo Anexo A: Mockup de la aplicacion.

3.2.2.

Diseno de la base de datos

Para disenar la base de datos de la aplicacion se realizan reuniones entre los miembros del La-
boratorio de Bioprospecciéon de Actinobacterias Marinas y el memorista, teniendo en cuenta
los procesos planteados en la seccion 3.1.2.

Considerando que el DBMS seleccionado corresponde a MongoDB, se disefa las entidades
de la plataforma como documentos de tipo BSON. Por ende, para un mayor entendimiento,
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por cada documento se presentara una tabla que representa el esquema de su modelo de
datos. Dichas tablas cuentan con las columnas campo (en la que se muestran los nombres
de los campos del documento), tipo de dato (que es el tipo de dato de MongoDB al que
pertenece el valor del campo) y caracteristicas (las cuales son cualidades que poseen dichos
campos).

A continuacién se describen los tipos de datos utilizados.

= Objectld

Es una sigla hexadecimal de 12 bytes, compuesta por 4 bytes correspondientes a una
marca de tiempo, 5 bytes generados de manera aleatoria y 3 bytes correspondientes
a un contador auto-incremental que comienza con un valor aleatorio. Asi, este tipo de
dato genera un identificador Gnico para los documentos.

Cabe destacar, que cada documento de MongoDB posee un campo _id de tipo Objectid
generado al momento de su creacién, el cual le sirve de identificador.

m String
Corresponde a texto.

= Boolean

Es un tipo de dato légico que solo puede tener los valores true (verdadero) y false
(falso).

= Number

Es un namero entero.

» Decimal128

Es un nimero decimal.

= Date

Corresponde a una fecha.

= [String]

Es un arreglo con elementos de tipo string, es decir, elementos de texto.

= [Objectld]

Es un arreglo con elementos de tipo Objectld, es decir, referencias a otros documentos.

A su vez, se explican las caracteristicas que poseen los campos de los documentos.
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= Unico
Que un campo sea Unico implica que su valor es Unico para todos los documentos del
esquema, es decir, no puede existir otro documento que para dicho campo tenga el
mismo valor dentro del esquema.

m Requerido
Que un campo sea requerido implica que no se puede crear/actualizar un documento
sin indicar un valor para dicho campo.

= min
Corresponde al valor minimo aceptado para un campo numeérico.

= match

En el caso de los campos de tipo String se utiliza la caracteristica match para corroborar
la coincidencia del texto con una expresion regular/patrén, como puede ser un correo
electrénico o URL.

= ref

Hace referencia a un documento del esquema indicado. Por ejemplo, ref: ‘User’ hace
referencia a un documento de tipo ‘User’.

Tras haber descrito los tipos de datos y caracteristicas utilizadas dentro de los documentos,
se procede a realizar una breve resefa de cada esquema de los modelos de la base de datos:

m User

Es un esquema para los usuarios de la plataforma, como puede verse en la tabla [f.
Esta pensado para contener los datos del usuario, manejar sesiones y ser referenciado
en otros modelos de la base de datos.

Tabla 5: Esquema de los usuarios en la base de datos. Fuente:
Elaboracién Propia.

User
Campo Tipo de dato Caracteristicas
_id Obijectld Unico
name String Requerido
email String Unico, requerido
avatar String Requerido
role string Requerido

m Genera
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Es un esquema con el fin de almacenar los géneros de actinobacterias que se mantie-
nen en el cepario (ver tabla ).

Tabla 6: Esquema de los géneros bacterianos en la base de
datos. Fuente: Elaboracién Propia.

Genera
Campo Tipo de dato Caracteristicas
_id Objectid Unico
name String Unico, requerido
creator Obijectld Requerido, ref: ‘User’

= Culture medium

Es un esquema para registrar los medios de cultivos utilizados para las distintas cepas
de actinobacterias (ver tabla 7).

Tabla 7: Esquema de los medios de cultivo en la base de da-
tos. Fuente: Elaboracion Propia.

CultureMedium
Campo Tipo de dato Caracteristicas
_id Obijectld Unico
name String Unico, requerido
creator Objectld Requerido, ref: ‘User’
= Assembly

Esquema utilizado para almacenar los datos de los ensamblajes correspondientes al
genoma de una actinobacteria en especifico (ver tabla ).

Tabla 8: Esquema de los ensamblajes en la base de datos.
Fuente: Elaboracién Propia.

Assembly
Campo Tipo de dato Caracteristicas
_id Objectld Unico
creator Obijectld Requerido, ref: ‘User’
actinobacteria Obijectld Requerido, ref: ‘Actinobacte-

ria’

date Date Requerido
bgcs String match: URL
sequencingTechnology string Requerido
softwareTrimming String Requerido
softwareAssembly String Requerido
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parametersAssembly String Requerido
qualityFinal String Requerido
sequencingTechnology String

accessionNumber String

paper String

comments String

link String match: URL

m Type Strain
Es un esquema para registrar las cepas tipo utilizadas para hacer ensayos de bioactivi-
dad respecto a los productos obtenidos de las actinobacterias (ver tabla §).

Tabla 9: Esquema de las cepas tipo en la base de datos. Fuen-
te: Elaboracion Propia.

TypeStrain
Campo Tipo de dato Caracteristicas
_id Obijectld Unico
name String Unico, requerido
creator Obijectld Requerido, ref: ‘User’

» ProcessedData
Esquema utilizado para almacenar los datos de los datos procesados correspondientes
la metabolémica de una actinobacteria en especifico (ver tabla [10).

Tabla 10: Esquema del procesamiento de datos en la base de
datos. Fuente: Elaboracion Propia.

ProcessedData
Campo Tipo de dato Caracteristicas
_id Objectld Unico
creator Obijectld Requerido, ref: ‘User’
actinobacteria Obijectld Requerido, ref: ‘Actinobacte-
ria’
dataSource string Requerido
equipment string Requerido
fileName string Requerido
massDetection String
chromatogramBuilder String
deconvolution String
isotope String
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filtered String
identification String
alignment String
gapFilling String
massIVEID String
link String match: URL
comments String
= Enzyme

Es un esquema para registrar las enzimas utilizadas para hacer ensayos de actividad
enzimatica respecto a los productos obtenidos de las actinobacterias (ver tabla [L1).

Tabla 11: Esquema de las enzimas en la base de datos. Fuen-
te: Elaboracion Propia.

Enzyme
Campo Tipo de dato Caracteristicas
_id Obijectld Unico
name String Unico, requerido
creator Obijectld Requerido, ref: ‘User’

= Actinobacteria

Es un esquema utilizado para poder almacenar toda la informacion obtenida del pro-
ceso de bioprospeccion de actinobacterias marinas (ver tabla [12).

Tabla 12: Esquema de las actinobacterias en la base de datos.
Fuente: Elaboracién Propia.

Actinobacteria

Campo Tipo de da- | Caracteristicas
to

_id Objectld Unico
creator Objectld Requerido, ref: ‘User’
identifierStrain String Unico, requerido
identifierGenera String Requerido, ref: ‘Genera’
identifierSpecies String
identifierMainPhoto String Requerido, match: URL
identifierPhotos String match: URL
identifierLocalStorage String Requerido
identifierInternationalStorage String
identifierComments String
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geographylsolationSite String Requerido
geographyCoordinates String
geographylsolationSource String Requerido
geographyAltitude Decimal128
geographyComments String
isolationMedium String Requerido
isolationTemperature Decimal128 | Requerido
isolationMethod String Requerido
isolationResponsible String Requerido
isolationThesisPaper String
isolationThesisPaperLink String match: URL
isolationComments String
arnrl6sCompleteness String Requerido
arnr16sSize Decimal128 | Requerido
arnrlé6sSequencefFile String Requerido, match: URL
arnrlé6sMacrogenFile String match: URL
arnrlé6sComments String
characterizationGrowingMedia [String] Requerido, ref: ‘CultureMe-
dium’
characterizationNotGrowingMedia [String] ref: ‘CultureMedium’
characterizationMycelial String Requerido
characterizationColoniesDay Number min: O
characterizationSporulationDay Number min: 0
characterizationBiomassDay Number min: 0
characterizationShape String
characterizationBorder String
characterizationElevation String
characterizationSurface String
characterizationColor String
characterizationTransparency String
characterizationBrightness String
characterizationComments String
genomeRawData String match: URL
genomeComments String
bioactivityFile String match: URL
bioactivityYes [Objectld] ref: ‘TypeStrain’
bioactivityNo [Objectld] ref: ‘TypeStrain’
bioactivityNa [Objectld] ref: ‘TypeStrain’
bioactivityComments String
metabolomicsMedinaFoundationReports | String match: URL
metabolomicsRawData String match: URL
metabolomicsComments String
enzymesYes [Objectld] ref: ‘Enzyme’
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enzymesNo [Objectld] ref: ‘Enzyme’
enzymesNa [Objectld] ref: ‘Enzyme’
enzymesComments Objectld

3.2.3. Definicion de roles de usuario

Con el fin de restringir el acceso de algunos usuarios a los distintos menus de la aplicacién se
definen roles de usuario, los que se diferencian principalmente por la capacidad de gestionar
y/o administrar informacion. A continuacién, se describen los roles de usuario establecidos.

= user
Este rol permite acceder a los menus Actinobacteria, Assembly y Processed Data.
Estd ideado para usuarios comunes de la aplicacion, quienes no tienen influencia en
datos mas sensibles del laboratorio, como pueden ser practicantes y/o visitantes.

= manager

Al igual que el rol user permite acceder a los menus Actinobacteria, Assembly y Pro-
cessed Data. Por otra parte, también permite el acceso a los menus Genera, Culture
Media, Antimicrobial y Enzyme.

Este rol corresponde al que tendran la mayoria de los miembros del Laboratorio de
Bioprospeccién de Actinobacterias Marinas, quienes tienen permitido gestionar infor-
macion sensible para las cepas de actinobacterias.

= admin

Este rol tiene acceso a todos los menus de la aplicacion y se diferencia con el rol ma-
nager en que si tiene acceso al menu ‘Users’, de manera que puede administrar infor-
macién concerniente a los usuarios de la aplicacién.

Estd pensado para uno o pocos miembros del laboratorio que sean designados para
poder modificar el rol de otros usuarios.

En la tabla [13 se resume el acceso a cada menu de la aplicacién para cada rol de usuario.

Tabla 13: Acceso alos menus segun el rol de usuario. Fuente:
Elaboracion Propia.

Menu Rol

User Manager Admin
Actinobacteria Si Si Si
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Assembly Si Si Si
Processed Data Si Si Si
Users No No Si
Genera No Si Si
Culture Medium No Si Si
Antimicrobial No Si Si
Enzyme No Si Si

3.3. Desarrollo

El proceso de desarrollo de MyMicrobeApp comprende el desarrollo de la base de datos, API
e interfaz de usuario en base a los disefios propuestos en la seccion 8.2

3.3.1. Desarrollo de la base de datos

El primer paso para desarrollar la base de datos consiste en crear un cluster o contenedor
en MongoDB Atlas®. Luego, se utiliza MongooseB? para esquematizar un modelo de la base
de datos, que puede o no requerir validacién en algunos campos. Finalmente, se ejecuta el
codigo de Node.js de manera que el modelo creado se convertira en una coleccién en la base
de datos creada en el cluster de MongoDB Atlas.

Un ejemplo de esto se da en la figura [13. En la primera linea de c6digo se hacen las impor-
taciones necesarias desde mongoose. Después, desde la tercera linea hasta la decimocuarta
se define el esquema para un Assembly. Finalmente, desde la decimosexta hasta la decimoc-
tava linea se crea el modelo de un Assembly para la base de datos.

3°MongoDB Atlas es una base de datos como servicio de MongoDB, es decir, ellos se encargan de la confi-
guracion y alojamiento de la base de datos. De manera que el desarrollador tiene como Unica responsabilidad
disenar y llenar la base de datos de colecciones [Contreras, 2021].

31Mongoose es una biblioteca de programacién orientada a objetos que permite conectar MongoDB y No-
de.js, proporcionando una solucién sencilla basada en esquemas para modelar los datos de una aplicacién.
Incluye conversion de tipos, validacion, creacion de consultas, entre otras opciones [Mon, 2023].
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import { Schema, InferSchemaType, model } from ‘mongoose’;

const assemblySchema = new Schema({
creator: { type: Schema.Types.ObjectId, required: true, ref: "User", select: false },
actinobacteria: { type: Schema.Types.ObjectId, required: true, ref: "Actinobacteria”, select: false },
date: { type: Date, required: true },
bgcs: { type: String, match: [/~(http|https):\/\/[* "]+$/, 'Please enter a valid URL.'] },
softwareTrimming: { type: String, required: true },
softwareAssembly: { type: String, required: true },
parametersAssembly: { type: String, required: true },
qualityFinal: { type: String, required: true },
comments: { type: String },
link: { type: String, match: [/~(http|https):\/\/[* "]+$/, 'Please enter a valid URL.'] },
sequencingTechnology: { type: String, required: true },
accessionNumber: { type: String },
paper: { type: String },

}, { timestamps: true });

type Assembly = InferSchemaType<typeof assemblySchema>;

export default model<Assembly>("Assembly", assemblySchema);

Figura 13: Modelo de Assembly en la base de datos.
Fuente: Elaboracion propia.

3.3.2. Desarrollo de la API

Para el desarrollo de la API se utiliza la estructura de carpetas de la figura [I4. La carpeta
principal corresponde a ‘server’, la cual cuenta con varias subcarpetas. Sin embargo, para el
caso del desarrollo es relevante profundizar Unicamente en el contenido de la carpeta ‘src’.
A continuacion, se explica en detalle el contenido de las subcarpetas de ‘src’.
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| Sernver |

sIC

v v v v v v

controllers data middleware models routes utils

‘ enums | |irte"aces|

Figura 14: Estructura de carpetas de la API.
Fuente: Elaboracion propia.

= controllers

Dentro de esta carpeta estan los controladores para cada modelo de la base de datos.
Cada modelo cuenta con los métodos necesarios para responder a las consultas de sus
respectivas rutas en la API. En general, dentro de los controladores se encuentran los
métodos Create (permite crear un documento en una coleccién de la base de datos),
GetByld (obtiene un documento de una coleccion de la base datos por medio de su
_id ), GetPagination (obtiene una determinada cantidad de documentos de una colec-
cion de la base de datos, dependiendo del nimero de pagina y tamafo especificado),
EditByld (permite actualizar los campos del documento que tenga el _id indicado) y
DeleteByld (elimina el documento que tenga el _id indicado).

= data

Cuenta con las estructuras de datos necesarias para el funcionamiento de los con-
troladores. Se divide en dos subcarpetas enums e interfaces. La primera cuenta con
enumst? de utilidad. Por su parte, la segunda cuenta con interfaces®, que se utilizan
para definir la estructura del cuerpo de las peticiones (body), sus parametros (params)
y elementos de consulta (query), para cada modelo de la base de datos.

» middleware

Middleware es un tipo de software que se coloca entre las diferentes aplicaciones y el
sistema operativo que las tiene que ejecutar, con el fin de facilitar la comunicacién de
datos entre ellos [Hiberus, 2023].

32Un enum en typescript corresponde a una estructura que permite definir un conjunto de constantes con
valor numérico o de cadena de caracteres.
33Una interfaz en typescript define la estructura de un objeto.
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3.3.3.

Para

La carpeta middleware contiene un método que verifica que el usuario de la aplicacion
esté autenticado antes de poder utilizar los métodos de los controladores, tras llamar
a sus respectivas rutas.

models

Contiene los esquemas de los modelos de la base de datos definidos en 3.3.1.

routes

Cuenta con las rutas para responder a las peticiones a la API realizadas desde el fron-
tend. Cada ruta esta asociada a un método de un controlador especificamente.

utils

Dentro de esta carpeta hay varias funciones utilizadas en los archivos de las subcarpe-
tas de ‘src’.

Desarrollo de la interfaz de usuario

el desarrollo de la interfaz de usuario se utiliza la estructura de carpetas de la figura

5. La carpeta principal corresponde a ‘client’, la cual cuenta con varias subcarpetas. Sin em-
bargo, para el caso del desarrollo es relevante profundizar Unicamente en el contenido de la
carpeta ‘src’. A continuacion, se explica en detalle el contenido de las subcarpetas de ‘src’.

COmpH

| client |

l

sIC

v V ' V ' V

onents contexts enums interfaces pages utils

Figura 15: Estructura de carpetas de la interfaz de usuario.
Fuente: Elaboracion propia.

components

Dentro de esta carpeta hay componentes de uso general en la aplicacién, como lo son
el header (encabezado), el icono de la aplicacion y componentes personalizados.
contexts

Un context o contexto es un elemento que se puede crear en React para establecer una
comunicacién directa entre un componente en un nivel muy alto y uno en un nivel
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mucho mas bajo, evitando el traspaso de propiedades por todos sus componentes
intermedios [KeepCoding, 2022].

En este caso se utiliza un context para traspasar el modo de color utilizado actualmente
en la aplicacion, que puede ser claro u oscuro.
= enums

Al igual que para el caso de la API, esta carpeta contiene enums de utilidad. Por ejem-
plo, el enum UserRoles, que define constantes para identificar a los distintos roles de
usuario de la aplicacion.

m interfaces

Contiene las interfaces utilizadas para definir la estructura de las peticiones a la API.
Ademas, se emplean en la construccion de las tablas, filtros y formularios de los dis-
tintos menus de la aplicacion.

= pages
Cuenta con las paginas con las que interactua el usuario de la aplicacién.

Se define una carpeta de paginas por cada menu. Las distintas paginas que puede con-
tener cada carpeta son: list (listado o tabla con paginacion vy filtros), show (tabla que
muestra los campos de un documento), create (formulario para la creacion de un do-
cumento), edit (formulario para la edicion de los campos de un documento).

Ademas, hay una pagina para el inicio de sesién.

= utils

Al igual que para el caso de la API, la interfaz de usuario cuenta con esta carpeta, que
provee de funciones que pueden ser de utilidad en los distintos archivos de las sub-
carpetas de ‘src’.

3.4. Resultados

MyMicrobeApp esta disponible en la direccién web https://mymicrobeapp.onrender.com
y el codigo del proyecto se encuentra en los repositorios pu-
blicos https://github.com/RaulCruzT/mma-dashboard-server y
https://github.com/RaulCruzT/mma-dashboard-client.

3.4.1. Base de datos

La base de datos se desarroll6 seglin el disefio establecido en .2.2. Es asi que se obtuvo
un cluster de MongoDB Atlas que cuenta con todas las colecciones ideadas en su etapa de
diseno.
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Para garantizar su seguridad, se restringe el acceso a la red en donde se encuentra el clus-
ter, indicando que solamente se puede acceder a ella desde las direcciones IP en donde se
encuentra alojada la API de la aplicacion.

3.4.2. API

La API, gue funciona como servidor para la aplicacion, fue desarrollada de manera que per-
mite iniciar sesién a través del sistema de autenticacion de Google Cloud. Ademas, cuenta
con los controladores y rutas necesarias para responder a las peticiones realizadas desde el
frontend. Respecto a esto Ultimo, es relevante destacar que todas las peticiones CRUD han
sido aseguradas, es decir, no pueden ser realizadas sin que el usuario esté autenticado.

Dicha API es alojada como un web service (servicio web) en https://render.com/, el cual esta
conectado con el repositorio publico https://github.com/RaulCruzT/mma-dashboard-server.
Ademas, para el despliegue de la aplicacion se habilité la opcion de despliegue continuo en
base a los cambios realizados en una rama en especifico del repositorio de GitHub, es decir,
el servicio web sera actualizado y desplegado automaticamente cada vez que se suba un
cambio a dicha rama del repositorio.

3.4.3. Interfaz

La interfaz de la aplicacién se desarroll6 segun el disefio planteado en y la estructura
de carpetas de 3.3.3. El resultado puede ser observado en el anexo Anexo B: Interfaz de T4
pplicacién, en donde se exhiben todas las vistas disponibles en MyMicrobeApp.

Al igual que para la API, la interfaz es alojada en https://render.com/, pero co-
mo static site (sitio web estatico), el cual estd conectado con el repositorio publico
https://github.com/RaulCruzT/mma-dashboard-client. Igualmente, se habilité la opcién de
despliegue continuo en base a los cambios realizados en una rama en especifico del reposi-
torio de GitHub.

Por otra parte, se indicé en el servicio de autenticaciéon de Google Cloud que este solo puede
ser accedido desde la direccion web de MyMicrobeApp.

3.4.4. Menus y vistas de la aplicacion

Los menus y vistas de la aplicacion se establecen cuando el usuario accede a ella. En dicho
momento se obtienen tanto sus datos, como lo son su correo electrénico o su nombre, como
su rol de usuario.
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Dichos roles son aquellos que fueron definidos en 3.2.3.

A continuacion se listan los menus, paginas y funcionalidades obtenidos tras desarrollar My-
MicrobeApp, por cada rol de usuario.

m yser

En la figura se puede observar al usuario con rol user (en azul). Este cuenta con
los menus Actinobacteria, Assembly y Processed Data (en amarillo). Cada uno de esos
menus comprende cuatro vistas, que son: List, Show, Create y Edit (en gris); las cuales
tienen las funcionalidades de listar, visualizar/mostrar, crear y editar/actualizar docu-
mentos de la base de datos respectivamente. Ademas, en las vistas List esta la opcién
Delete (en rojo) para poder eliminar el documento seleccionado.

| 4+ s s ¥
—> Actinobacteria List Show Create Edit Delete
| 4+ s s ¥
user }7_, Assembly List Show Create Edit Delete
| 4+ s s ¥
— AEE List Show Create Edit Delete
Data

Figura 16: Menus y vistas de usuario con rol user
Fuente: Elaboracion propia.

B manager

En la figura 17 se puede observar al usuario con rol manager (en azul). Este cuen-
ta con los menus Actinobacteria, Assembly, Processed Data, Genera, Culture Media,
Antimicrobial y Enzyme (en amarillo). Los primeros tres mends comprenden cuatro
vistas, que son: List, Show, Create y Edit (en gris); las cuales tienen las funcionalidades
de listar, visualizar/mostrar, crear y editar/actualizar documentos de la base de datos
respectivamente. Por su parte, los Gltimos cuatro menis comprenden 3 vistas, que son
List, Create y Edit (en gris); las cuales tienen las funcionalidades de listar, crear y edi-
tar/actualizar documentos de la base de datos respectivamente. Ademas, en las vistas
List esta la opcion Delete (en rojo) para poder eliminar el documento seleccionado.
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| T S
—> Actinobacteria List Show Create Edit Delete
| T S
—> Assembly List Show Create Edit Delete
| T S
. AEESEE List Show Create Edit Delete
Data
| 1 P T S
manager }*—b Genera List Create Edit Delete
| 1 P T S
—> Culture Media List Create Edit Delete
| 1 P T S
—> Antimicrobial List Create Edit Delete
| 1 P T S
— Enzyme List Create Edit Delete

Figura 17: MenUs y vistas de usuario con rol manager
Fuente: Elaboracion propia.

= admin

En la figura [1§ se puede observar al usuario con rol admin (en azul). Este cuenta con
los menus Actinobacteria, Assembly, Processed Data, User, Genera, Culture Media,
Antimicrobial y Enzyme (en amarillo). Los primeros tres menls comprenden cuatro
vistas, que son: List, Show, Create y Edit (en gris); las cuales tienen las funcionalidades
de listar, visualizar/mostrar, crear y editar/actualizar documentos de la base de datos
respectivamente. Por su parte, el cuarto menu (Users) comprende 2 vistas, que son
List y Edit (en gris); las cuales tienen las funcionalidades de listar y editar/actualizar
documentos de la base de datos respectivamente. Por otro lado, los ultimos cuatro
menus comprenden 3 vistas, que son List, Create y Edit (en gris); las cuales tienen
las funcionalidades de listar, crear y editar/actualizar documentos de la base de datos
respectivamente. Ademas, en las vistas List, exceptuando la del menu Users, esta la
opcion Delete (en rojo) para poder eliminar el documento seleccionado.
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| s g S S —

—> Actinobacteria List Show Create Edit Delete
| RN " A N —
—> Assembly List Show Create Edit Delete
| RN " A N —
. AEESEE List Show Create Edit Delete
Data
\ o N S
> Users List Edit
admin
| JR T RN 2 —
> Genera List Create Edit Delete
| JR T RN 2 —
—> Culture Media List Create Edit Delete
| JR T RN 2 —
—> Antimicrobial List Create Edit Delete
| JR T RN 2 —
— Enzyme List Create Edit Delete

Figura 18: Menus y vistas de usuario con rol admin
Fuente: Elaboracion propia.
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CAPITULO 4
VALIDACION DE LA SOLUCION

Para validar la solucién desarrollada se define el medio utilizado y posteriormente se expo-
nen los resultados obtenidos.

4.1. Sistema de escalas de usabilidad

El sistema de escalas de usabilidad (SUS), es un método desarrollado por John Brooke en
1986 para evaluar la usabilidad de cualquier sistema. Permite evaluar su eficacia, eficiencia
y la satisfaccion de los usuarios.

Este método consiste en una encuesta de cara a los usuarios con diez enunciados predefini-
dos:

1. Creo que me gustaria utilizar este sistema con frecuencia.

2. Encontré el sistema innecesariamente complejo.

3. Pensé que el sistema era facil de usar.

4. Creo que necesitaria el apoyo de un técnico para poder utilizar este sistema.
5. Encontré que las diversas funciones de este sistema estaban bien integradas.
6. Pensé que habia demasiada inconsistencia en este sistema.

7. Me imagino que la mayoria de la gente aprenderia a utilizar este sistema muy rapida-
mente.

8. Encontré el sistema muy complicado de usar.
9. Me senti muy seguro usando el sistema.

10. Necesitaba aprender muchas cosas antes de empezar con este sistema.

Cada enunciado se responde siguiendo una Escala de Likert bipolar®, de manera que hay 5
opciones (el nUmero de la respuesta corresponde a su valor en la Escala de Likert):

34Es un método utilizado para evaluar la opinién de los usuarios. Una Escala de Likert puede ser polar o
bipolar. La primera permite que las respuestas de los usuarios sean positivas, negativas o neutras. En cambio,
la segunda solo ofrece respuestas positivas o negativas [Busquets, 2022].
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1. Totalmente en desacuerdo.
2. Endesacuerdo.

3. Neutro.

4. De acuerdo.

5. Totalmente de acuerdo.

De los diez enunciados, los cinco impares son positivos y los cinco pares son negativos, lo que
permite calcular el resultado de la encuesta. Dicho valor se obtiene de la siguiente forma:

Resultado = [(Suma de las respuestas de los enunciados impares - 5) + (25 - Suma de las
respuestas de los enunciados pares)] * 2,5

El valor del resultado puede variar entre 0 a 100. Sin embargo, es importante destacar que
dicho valor no es un porcentaje. [Busquets, 2021].

En [Sauro, 2011], Jeff Sauro realiza un estudio en mas de 500 sitios web y aplicaciones, en
donde concluye que el puntaje promedio es 68. Es asi que se considera desde 68 (a 100) un
valor aceptable; un resultado bajo esa cifra indica que hay varios aspectos a corregir.

4.2. Resultados

Se implemento SUS por medio de un formulario de Google enviado a los miembros del La-
boratorio de Bioprospeccion de Actinobacterias Marinas del Centro de Biotecnologia ‘Dr.
Daniel Alkalay Lowitt’ de la Universidad Técnica Federico Santa Maria.

Actualmente, el Laboratorio de Bioprospeccion de Actinobacterias Marinas cuenta con 9
miembros, quienes son los usuarios a los que esta destinada la aplicaciéon MyMicrobeApp.
Por ende, son ellos a quienes se les solicita contestar la encuesta.

Tras haberse cumplido el plazo establecido para responder la encuesta, 5 de los 9 miembros
del laboratorio la contestaron, lo que representa un 55,6 % del equipo aproximadamente.

Luego, se exportd los resultados a una planilla de excel, en donde cada columna correspon-
dia a un enunciado y cada fila agrupaba las respuestas de uno de los encuestados a cada
enunciado.

Después, se calculo el resultado de SUS por cada encuestado y se obtuvo un promedio, cuyo
valor fue 96.
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Basandose en lo descrito en 4.1, el resultado supera el valor minimo necesario (68) para que
el producto desarrollado (en este caso MyMicrobeApp) se considere aceptable en términos
de usabilidad.
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CAPITULO 5
CONCLUSIONES

5.1. Conclusiones generales

En la presente memoria se diseid y desarroll6 MyMicrobeApp, una aplicacién web que per-
mite integrar y visualizar datos de microorganismos con potencial biotecnolégico.

Para ello, se analizo las necesidades de los miembros del Laboratorio de Bioprospeccion de
Actinobacterias Marinas del Centro de Biotecnologia ‘Dr. Daniel Alkalay Lowitt’ de la Univer-
sidad Técnica Federico Santa Maria, permitiendo definir cual era su problema, sus causas y
sus efectos.

En base a lo anterior, se definieron los objetivos de este trabajo, los cuales sirvieron como
ruta para obtener el producto requerido. Dicha ruta comenzé por la caracterizacion de los
procesos llevados a cabo en el Laboratorio de Bioprospeccién de Actinobacterias Marinas y
posterior seleccidon para su implementacién, continud con el disefio y desarrollo de la solu-
cion, en este caso la aplicacion y concluyé con la validacion de su interfaz por parte de sus
usuarios.

Como se mencion6 en .4, la aplicaciébn estd disponible en la direccion web
https://mymicrobeapp.onrender.com y su cbédigo se encuentra en los re-
positorios publicos https://github.com/RaulCruzT/mma-dashboard-server y
https://github.com/RaulCruzT/mma-dashboard-client.

Se espera que la herramienta desarrollada sea utilizada para que los investigadores puedan
acceder y/o registrar datos de actinobacterias marinas de forma mas facil.

5.2. Cumplimiento de objetivos

El resultado final de esta memoria se puede medir en base a cada uno de los objetivos es-
pecificos planteados en [1.4.2, los cuales determinan el cumplimiento del objetivo general. A
continuacién se expone los resultados obtenidos por cada objetivo especifico.

1. Caracterizar los procesos llevados a cabo por el Laboratorio de Bioprospeccion de
Actinobacterias Marinas.

En la seccién se identifican y caracterizan 12 procesos llevados a cabo en el La-
boratorio de Bioprospeccion de Actinobacterias Marinas del Centro de Biotecnologia
‘Dr. Daniel Alkalay Lowitt’, a través del andlisis de la etapa de experimentacién de las
tesis de varios miembros del laboratorio. Por lo que se considera cumplido el objetivo.
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2.

5.3.

Definir los procesos a implementar en la aplicacion.

En la seccion se definen categorias de datos en las que se almacenan los da-
tos de las actinobacterias. Posteriormente, se muestra la relacién entre los procesos
llevados a cabo por el Laboratorio de Bioprospeccion de Actinobacterias Marinas y di-
chas categorias. Finalmente, se define como procesos a implementar a aquellos que
se relacionen con al menos una de las categorias. Por lo que se considera cumplido el
objetivo.

. Construir la aplicacion en base al disefio realizado previamente.

En la seccién B.2 se disefian la interfaz de usuario, base de datos y roles de usuario de
la aplicacion.

Después, en la seccion 8.3 se explica el proceso de desarrollo la base de datos, APl e
interfaz de usuario de MyMicrobeApp.

Finalmente, en la seccion 3.4 se exponen los resultados obtenidos, lo que basicamente
se traduce en la construccion de la aplicacion. Por lo que se considera cumplido el
objetivo.

Validar la interfaz desarrollada utilizando técnicas centradas en usuario.

En la seccién se define un método para validar la solucién en base a la opinion
de sus usuarios. Tras aplicarlo se evidencié un alto grado de satisfaccién por parte de
los usuarios, quienes identificaron a la aplicacion como un sistema facil de usar. Por lo
gue se considera cumplido el objetivo.

Recomendaciones

A continuacion se presentan una serie de recomendaciones que podrian mejorar el resultado
obtenido si es que los usuarios lo requirieran.

1.

En caso de que se almacenen muchos documentos en la base de datos y su espacio de
almacenamiento restante se vea reducido, se recomienda modificar el plan utilizado
en MongoDB Atlas a uno con mayor espacio de almacenamiento.

En caso de que la demanda de usuarios de la aplicacién crezca demasiado y su res-
puesta se ralentice, esta la opcién de mejorar el plan del web service (servicio web)
en https://render.com/. Dentro de las opciones de mejora se encuentran: una mayor
cantidad de almacenamiento y/o memoria RAM y mas nucleos de procesador en la
maquina en la que esta alojada la aplicacion.

. Se podria dar la opcién de subir archivos directamente en la aplicacion (en vez de

guardar un enlace a su direccién web), para almacenarlos en un servicio en la nube.
Para este punto se debe tener en cuenta que el tamano de dichos archivos debe ser
limitado, ya que podria afectar el rendimiento de la aplicacién.
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4. Podrian agregarse mas etapas del proceso de bioprospeccion de actinobacterias ma-
rinas que las comprendidas actualmente por MyMicrobeApp.

5.4. Trabajo futuro

A continuacion se describen dos ideas que podrian ser desarrolladas como posibles trabajos
de titulo sobre los resultados de la presente memoria.

1. En el Laboratorio de Bioprospeccién de Actinobacterias Marinas cuentan actualmen-
te con datos de varias cepas, por lo que podria generarse una automatizacion para
subirlos rapidamente a la base de datos.

Adicionalmente, seria bueno crear un nuevo rol de usuario que pudiera solamente
visualizar los datos de todos los menus, a excepcion del menu ‘Users’, pero no crear,
actualizar y/o eliminar.

Siguiendo con los roles de usuario, seria bueno permitir que el rol de usuario ‘user’
pudiera visualizar (no crear, actualizar y/o eliminar) los datos de los menus: Genera,
Culture Media, Antimicrobial y Enzyme. Esto le facilitaria el flujo de creacién de acti-
nobacterias a los usuarios con dicho rol.

Por ultimo, se podrian anadir restricciones al sistema de acceso de la aplicacién y/o
modificar el registro de manera que los usuarios con rol ‘admin’ tengan un nuevo menu
exclusivo para registrar nuevos usuarios y ya no pueda acceder a la aplicacion cualquier
persona.

2. A pesar de que la aplicacién tiene un comportamiento responsivo, es decir, su interfaz
se adapta al tamano de pantalla; se podria desarrollar una aplicacion moévil para hacer
MyMicrobeApp alin mas accesible.
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ANEXO A: Mockup de la aplicacion

Chrome

€20 ‘ hittps:/iwww.mymicrobeapp.com/signin

g MyMicrobeApp

Access with Google

Figura 19: Mockup Inicio de sesion
Fuente: Elaboracion propia.
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Chrome

€20 ‘ https:/iwww.mymicrobeapp.com/actinobacteria/list

% MyMicrobeApp

@ Actinobacteria
9§ Assembly

~ Processed Data
a4 Users

Genera

B Culture Media
B Antimicrobial
B Enzyme

[ Logout

<

( Raul Cruz Torres 9

Actinobacteria

[ Creator ‘ - ]

Strain Genera Species

A-A3A1 Streptomyces Streptomyces microflavus

168 rRNA Actions

Complete [NV |

Figura 20: Mockup Actinobacteria List
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome
+ + 0 ‘ I'\'.IPSZ'."\‘.“-‘-"-‘f'.‘ﬁ'fﬂ CI'CDéDp:-.-}:‘IT'JCT nobacteria’show/:id
e MyMicrobeApp < ( Raul Cruz Torres 9
@ Actinobacteria
¢ Assembly & Show Actinobacteria
~/ Processed Data -
Identification
o2 Users
Genera Strain AA3A
B Culture Media
L . Genus Streptomyces
B Antimicrobial
“ Enzyme Species Streptomyces microflavus
[ Logout Main photo link Z

Other photos link
Local storage
International storage

Comments

i
Local Storage example
International Storage example

Comments example

Geographical data

Isolation

rRMNA 168

Characterization

Genome

Bioactivity

Metabolomics

Enzymes

Figura 21: Mockup Actinobacteria Show
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

+ + 0 ‘ hitps:/fwww.mymicrobeapp.com/actinobacteria/create

% MyMicrobeApp

@ Actinobacteria
9§ Assembly

~ Processed Data
a4 Users

Genera

B Culture Media
B Antimicrobial
B Enzyme

[ Logout

<

( Raul Cruz Torres 9

& Create Actinobacteria

Identification

4

Geographical data

Isolation

rRMNA 168

Characterization

Genome

Bioactivity

Metabolomics

Enzymes

Create

Figura 22: Mockup Actinobacteria Create
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

+ + 0 ‘ hitps:ffwww.mymicrobeapp.com/actinobacteriafedit/id

% MyMicrobeApp <

( Raul Cruz Torres 9

@ Actinobacteria

¢ Assembly & Edit Actinobacteria
~ Processed Data
Identification
o2 Users
Genera
B Culture Media | A-A31 I
B Antimicrobial -
[ Streptomyces ‘ - } [ Streptomyces microflavus I
B Enzyme
[ Logout l http://example.com/folder1/image.png ] [ http://example2.com/folder2/ I

I Local Storage example

] [ International Storage example

Comments example

Geographical data

Isolation

rRMNA 168

Characterization

Genome

Bioactivity

Metabolomics

Enzymes

Figura 23: Mockup Actinobacteria Edit
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome
@ + 0 ‘ hitps:ffwww.mymicrocbeapp.com/assembly//list |
€ MyMicrobeApp < € Raul Cruz Torres ©
@ Actinobacteria
¢ Assembly Assembly
~/ Processed Data
22 Users ]
- [ Actinobacteria ‘ - ] [ Creator ‘ - ]
Genera
B Culture Media i _ i
e ) Actinobacteria Date Software frimming Software assembly Parameters assembly Actions
B Antimicrobial
“ Enzyme A-A31 03/07/2023 Software trimming 1 Software assembly 1 Parameters assembly 1 @ /. .
[ Logout
A-A3.1 03/07/2023 Software trimming 2 Software assembly 2 Parameters assembly 2 ®© /’ .
A-A3.1 03/07/2023 Software trimming 3 Software assembly 3~ Parameters assembly 3 ® /' .

Figura 24: Mockup Assembly List
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

@ + 0 ‘ hitps:ffwww.mymicrocbeapp.com/assembly/show:id

% MyMicrobeApp <

( Raul Cruz Torres 9

@ Actinobacteria

& Show Assembly

9§ Assembly
~/ Processed Data
o2 Users
Genera Actinobacteria
B Culture Media
o . Sequencing technology
B Antimicrobial
B Enzyme Date
[ Logout Software trimming

Software assembly

Quality final
BGCs link
Assembly link
Accession number
Paper

Comments

Parameters assembly

A-A31

Sequencing technology 1
03/07/2023

Software trimming 1
Software assembly 1
Parameters assembly 1
Local Storage example
2]

@

Accession number 1
Paper 1

Comments example

Figura 25: Mockup Assembly Show

Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

@ + 0 ‘ hitps:ffwwn

ww.mymicrobeapp.com/assembly/create

% MyMicrobeApp

@ Actinobacteria
9§ Assembly

~ Processed Data
a4 Users

Genera

B Culture Media
B Antimicrobial
B Enzyme

[ Logout

<

( Raul Cruz Torres 9

& Create Assembly

Create

Figura 26: Mockup Assembly Create
Fuente: Elaboracién propia.

Pagina 69 de 107




MYMICROBEAPP: DESARROLLO DE UNA APLICACION PARA LA INTEGRACION Y VISUALIZACION DE DATOS
DERIVADOS DE MICROORGANISMOS MARINOS CON POTENCIAL BIOTECNOLOGICO

Chrome

@ + 0 ‘ hitps:/fwww.i

n.mymicrobeapp.com/assembly/editiid

% MyMicrobeApp

@ Actinobacteria
9§ Assembly

~/ Processed Data
a4 Users

Genera

B Culture Media
B Antimicrobial
B Enzyme

[ Logout

<

( Raul Cruz Torres 9

& Edit Assembly

[ AAZA

I Sequencing technology 1

03/07/2023 )

l Software trimming 1

Software assembly 1

I Parameters assembly 1

I https:/fexample.com/bgcs/

https:/fexample.com/assembly/

I Accession number 1

) |
| |
] [0ua||tyfmal1
| |
) |

Comments example

Figura 27: Mockup Assembly Edit
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome
@ + 0 ‘ hitps:ffwww.mymicrobeapp.com/processeddatallist |
€ MyMicrobeApp < € Raul Cruz Torres ©
@ Actinobacteria
¢ Assembly Processed Data
~ Processed Data
o2 Users ;
Actinobacteria = | | Creator - Create
Genera
B Culture Media
o . Actinobacteria Data source Equipment File name Actions
B Antimicrobial
B Enzyme A-A31 Data source 1 Equipment 1 filename1 @ /
quip:
[ Logout
A-A31 Data source 2 Equipment 2 filename2 Lo 2
A-A3A1 Data source 3 Equipment 3 filename3 © /' .

Figura 28: Mockup Processed Data List

Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

@ + 0 ‘ hitps:ffwww.mymicrocbeapp.com/processeddata/show!id

% MyMicrobeApp

@ Actinobacteria
9§ Assembly

~/ Processed Data
a4 Users

Genera

B Culture Media
B Antimicrobial
B Enzyme

[ Logout

<

( Raul Cruz Torres 9

& Show Processed Data

Actinobacteria

Data source
Equipment

File name

Mass detection
Chromatogram builder
Deconvolution
Isotope

Filtered
Identification
Alignment

Gap filling

MassIVE ID
Processed data link

Comments

A-A3.1

Data source 1
Equipment 1
filename1

Mass detection 1
Chromatogram builder 1
Deconvolution 1
Isotope 1
Filtered 1
Identification 1
Alignment 1

Gap filling 1
MassIVE ID 1
=

Comments example

Figura 29: Mockup Processed Data Show
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

@ + 0 ‘ hitps:ffwwn

ww.mymicrobeapp.com/processeddatal/create

% MyMicrobeApp

@ Actinobacteria
9§ Assembly

~ Processed Data
a4 Users

Genera

B Culture Media
B Antimicrobial
B Enzyme

[ Logout

<

( Raul Cruz Torres 9

& Create Processed Data

Create

Figura 30: Mockup Processed Data Create
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome
@ + 0 ‘ hitps:ffwww.mymicrocbeapp.com/processeddataleditid |
€ MyMicrobeApp < € Raul Cruz Torres ©
@ Actinobacteria
¢ Assembly & Edit Processed Data
~/ Processed Data
o2 Users
Genera
B Culture Media [ A-A3A1 ‘ - } l Data source 1 I
B Antimicrobial -
@c I Equipment 1 ] [ filename1 I
nzyme
[ Logout l Mass detection 1 ] [ Chromatogram builder 1 I
I Deconvolution 1 ] [ Isotope 1 I
I Filtered 1 ] [ \dentification 1 l
I Alignment 1 ] [ Gap filling 1 I
I MassIVE ID 1 ] [ https:/fexample.com/processeddata/ I

Comments example

Figura 31: Mockup Processed Data Edit
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome
+ + [« ‘ hitps:/fwww.mymicrobeapp.com/users/list |
€ MyMicrobeApp < € Raul Cruz Torres ©
@ Actinobacteria
9§ Assembly Users
~ Processed Data
o2 Users
Genera
B Culture Media ,
Name Email Awatar Role Actions
B Antimicrobial
ﬂ Enzyme Andres Cumsille andres.cumsille@gmail.com 9 user /'
[ Logout
Valentina Gonzalez valentina.gonzalezi@gmail com 9 manager /
) ) ] ; >
Beatriz Camara beatriz.camara@gmail. com 9 admin /

Figura 32: Mockup Users List
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

€20 ‘ https:/iwww.mymicrobeapp.com/users/edit’id

% MyMicrobeApp

@ Actinobacteria
9§ Assembly

~ Processed Data
a4 Users

Genera

B Culture Media
B Antimicrobial
B Enzyme

[ Logout

<

( Raul Cruz Torres 9

& Edit User

I Andres Cumsille

I andres.cumsille@gmail.com

[ user

Figura 33: Mockup Users Edit
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

€20 ‘ https:/iwww. mymicrobeapp.com/generalist

% MyMicrobeApp

@ Actinobacteria
9§ Assembly

~ Processed Data
a4 Users

Genera

B Culture Media
B Antimicrobial
B Enzyme

[ Logout

<

( Raul Cruz Torres 9

Genera

Mame
Mycobacterium
Mocardia

Streptomyces

Actions

7 [ ]
/7 [ ]
7’ [ ]

Figura 34: Mockup Genera List
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

€20 ‘ https:/iwww. mymicrobeapp.com/generalcreate

% MyMicrobeApp <

( Raul Cruz Torres 9

@ Actinobacteria

9§ Assembly é Create Genus

~ Processed Data
o2 Users
Genera

B Culture Media I

B Antimicrobial
B Enzyme
[ Logout

Create

Figura 35: Mockup Genera Create

Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

+ + 0 ‘ hitps:ffwww.mymicrocbeapp.com/general/edit/id

% MyMicrobeApp

@ Actinobacteria
9§ Assembly

~ Processed Data
a4 Users

Genera

B Culture Media
B Antimicrobial
B Enzyme

[ Logout

<

( Raul Cruz Torres 9

& Edit Genus

I Mycobacterium

Figura 36: Mockup Genera Edit
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

+ + 0 ‘ hitps:ffwww.mymicrocbeapp.com/culturemediumiist

% MyMicrobeApp

@ Actinobacteria
9§ Assembly

~ Processed Data
a4 Users

Genera

B Culture Media
B Antimicrobial
B Enzyme

[ Logout

<

( Raul Cruz Torres 9

Culture Media

Mame
Glycerol-Arginine Agar Medium
Sabouraud Agar Medium

Streptomyces Agar Medium

Actions
7 [ ]
7’ [ ]
7 [ ]

Figura 37: Mockup Culture Media List
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

+ + 0 ‘ hitps:ffwww.mymicrocbeapp.com/culturemediumicreate

% MyMicrobeApp <

( Raul Cruz Torres 9

@ Actinobacteria

¢ Assembly & Create Culture Media

~ Processed Data
o2 Users
Genera

B Culture Media I

B Antimicrobial
B Enzyme
[ Logout

Create

Figura 38: Mockup Culture Media Create
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

+ + 0 ‘ hitps:ffwww.mymicrocbeapp.com/culturemedium/editid

% MyMicrobeApp <

( Raul Cruz Torres 9

@ Actinobacteria

¢ Assembly & Edit Culture Media

~ Processed Data
o2 Users
Genera

B Culture Media I Glycerol-Arginine Agar Medium

B Antimicrobial
B Enzyme
[ Logout

Figura 39: Mockup Culture Media Edit
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

€20 ‘ hitps:/iwww.mymicrobeapp.comitypestrain/list

% MyMicrobeApp

@ Actinobacteria
9§ Assembly

~ Processed Data
a4 Users

Genera

B Culture Media
B Antimicrobial
B Enzyme

[ Logout

<

( Raul Cruz Torres 9

Antimicrobial

Bacillus subtilis (B. subtilis) DSM 10

Escherichia coli (E. coli) ATCC 25822

Staphylococcus aureus (5. aureus) ATCC 25823

Actions
7 [ ]
7’ [ ]
7 [ ]

Figura 40: Mockup Antimicrobial List
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

€20 ‘ https:/iwww.mymicrobeapp.comitypestrain/create

% MyMicrobeApp

@ Actinobacteria
9§ Assembly

~ Processed Data
a4 Users

Genera

B Culture Media
B Antimicrobial
B Enzyme

[ Logout

<

( Raul Cruz Torres 9

& Create Antimicrobial

Create

Figura 41: Mockup Antimicrobial Create
Fuente: Elaboracién propia.
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~ Processed Data
o2 Users
Genera
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[ Logout

Figura 42: Mockup Antimicrobial Edit

Fuente: Elaboracién propia.
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[ Logout
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Figura 43: Mockup Enzyme List
Fuente: Elaboracién propia.
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Chrome

+ + 0 ‘ hitps:/fwww.mymicrobeapp.com/enzyme/create

% MyMicrobeApp <

( Raul Cruz Torres 9

@ Actinobacteria
¢ Assembly & Create Enzyme
~ Processed Data
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Genera

B Culture Media I

B Antimicrobial
B Enzyme
[ Logout

Create

Figura 44: Mockup Enzyme Create
Fuente: Elaboracién propia.

Pagina 87 de I07




MYMICROBEAPP: DESARROLLO DE UNA APLICACION PARA LA INTEGRACION Y VISUALIZACION DE DATOS
DERIVADOS DE MICROORGANISMOS MARINOS CON POTENCIAL BIOTECNOLOGICO

Chrome

+ + 0 ‘ hitps:/fwww.mymicrobeapp.com/enzyme/edit/:id

% MyMicrobeApp
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9§ Assembly

~ Processed Data
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Genera

B Culture Media
B Antimicrobial
B Enzyme

[ Logout

<

( Raul Cruz Torres 9

< Edit Enzyme

I ADN polimerasa

Figura 45: Mockup Enzyme Edit

Fuente: Elaboracién propia.
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ANEXO B: Interfaz de la aplicacion

& MyMicrobeApp

H Acceder con Google

Powered oy @ Google

Figura 46: Interfaz Inicio de sesién
Fuente: Elaboracion propia.

& MyMicrobeApp <

& Actnobacteria

Filters Actinobacteria CREATE
Py —
A~ Processed Data Creator - W COLUMNS = FILTERS & DENSTY & EXPORT
2% users FILTER Strain Genus Species 165 rRNA Actions.
B cenera strain 2 Franki Species2 Partial ©/ 0

B cutture Media

Strain 3 Streptomyces Species 3 Complete ® /8
B Antimicrobial
strain 4 Actinomyces Partial ® /0
0 eoyme
Rowsperpage. 10~  1-30f3
[ Logout

Figura 47: Interfaz Actinobacteria List
Fuente: Elaboracion propia.
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A MyMicrobeApp < G Raucnztores
@ Actinobacteria
@ / & Actinobacteria / Show
M Assembly
' Processed Data < Show Actinobacteria = ACTINOBACTERA /' EDIT  C REFRESH
ah Users
Identification ~
B Genera
B cuture vedia Strain Strain 2
B} Antimicrobial
Genus Frankia
B enzyme
Species Species2
[ Logout
Main photo link
Other photos. 2]
link
Local storage Local storage 2
International storage 2
Comments. Lorem ipsum dolor sit amet, consectetuer adipiscing elit. Aenean commodo ligula eget dolor. Aenean massa. Cum socils natoque penatibus et magnis dis parturient montes, nascetur ridiculus mus. Donec quam
i f inob ia Sh
Figura 48: Interfaz Actinobacteria Show
lab i6 i
Fuente: Elaboracién propia.
& MyMicrobeApp < & Raulcnztores  *

Actinobacteria
@ / & Actinobacteria / Create

X
M Assemby

& Processed Data < Create Actinobacteria

ah Users
Identification ~
B Gcenera
strain*
B cutture Media
B Antimicrobial
Genus* species
B enyme
[ Logout
Main photo link* . Other photos link
Local storage * International storage
Comments
Geographical data v
Isolation v

Figura 49: Interfaz Actinobacteria Create
Fuente: Elaboracién propia.

Pagina 90 de




MYMICROBEAPP: DESARROLLO DE UNA APLICACION PARA LA INTEGRACION Y VISUALIZACION DE DATOS

DERIVADOS DE MICROORGANISMOS MARINOS CON POTENCIAL BIOTECNOLOGICO

& MyMicrobeApp

& Actnovacteria

M Assembly

A Processed Data

@ / & Actinobacteria / Edit

< Edit Actinobacteria

& Raulcruztores ™

= ACTINOBACTERIA C REFRESH

ah Users
Identification ~
B Genera
Strain*
B cutture Media
Strain 2
B} Antimicrobial
Genera® Species.
B enzyme
Frankia - Species2
[ Logout
https://upload wikimedia. 13/Snoopy_and_Woodstock_in_the_Starry_t https://cbdal.usm.cl/
Local storage * International storage
Local storage 2 International storage 2
Lorem ipsum dolor sit amet, consectetuer adipiscing elit. Aenean commodo ligula eget dolor. Aenean massa. Cum sociis natoque penatibus et magnis dis parturient montes, nascetur ridiculus mus. Donec quam
felis, ultricies nec, pellentesque eu, pretium quis, sem. Nulla consequat massa quis enim. Donec pede justo, fringilla vel, aliquet nec, vulputate eget, arcu. In enim justo, rhoncus ut, imperdiet a
Geographical data v
Isolation v
Fi 50: Interfaz Actinobacteria Edit
lab ., .
Fuente: Elaboracién propia.
A MyMicrobeApp < & Raulcrztores

@ Actinobacteria

Filters Assemblies CREATE
N Assemoly
A Processed Data Actinobacteria - W COLUMNS = FILTERS = DENSTY & EXPORT
a8 Users Actinobacteria Date Software trimming Software assembly Parameters assembly Actions
Creator v
Genera o=
a —— srain 4 042022 a a a ®s 0
B cutture Media
Strain 2 25/04/2022 b b b ® /0
B Antimicrobial
Strain2 1311012023 Software trinming 1 Software assembly 1 Parameters assembly 1 ® /0
B Enzyme
Strain 3 1811012023 a a a ® /7 0
[ Logout
strain 4 30/10/2023 c 3 3 ® /7 0

Rowsperpage: 10~ 15015

Figura 51: Interfaz Assembly List
Fuente: Elaboracién propia.
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& MyMicrobeApp <

@ Actinobacteria
N Assemoly

A Processed Data
&% Users

B Genera

B cutture Media

@ | M Assembly / Show

< Show Assembly

Actinobacteria

sequencing technology

& Raulcruztores ™

= ASSEMBLES /' EDT @ DELETE C REFRESH

Strain 2

Sequencing Technology 1

B Antimicroial Date 13/10/2023
B enzyme Software trimming Software trimming 1
> Logout
Software assemby Software assembly 1
Parameters assembly Parameters assembly 1
BGCs link No link provided
Assembly link No link provided
Paper
Comments
Figura 52: Interfaz Assembly Show
Fuente: Elaboracién propia.
A MyMicrobeApp < & Raulcruztorres |

@ Actinobacteria

A Processed Data
&% Users

B Genera

B cutture Media
B Antimicrobial

0 coyme

[ Logout

@ / M Assembly / Create

< Create Assembly

Actinobacteria*

sequencing Technology *

Software trimming *

Parameters assembly *

BGCs link

Accession number

Comments

Date*

09/11/2023 ]

Software assembly*

Quality final

Assembly link

Paper

Figura 53: Interfaz Assembly Create
Fuente: Elaboracion propia.
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& MyMicrobeApp

@ Actinobacteria
N Assemoly

A Processed Data
&% Users

B Genera

B cutture Media

<

@ | M Assembly / Edit

< Edit Assembly

Actinobacteria*

Strain 2

& Raulcruztores ™

= ASSEMBLES C REFRESH

Sequencing Technology * Date*
B Antimicrobial
equencing Technology
s Technology 1 131012023
B enzyme
Software trimming * Software assembly *
B Logou Software trimming 1 Software assembly 1
Parameters assembly * Quality final*
Parameters assembly 1 Qualty final 1
BGCs link Assembly link
Accession number Paper

Comments
. .
Figura 54: Interfaz Assembly Edit
. .
Fuente: Elaboracion propia.

A MyMicrobeApp < &  Raulcruztorres St
@ Actinobacteria

Filters Processed Data CREATE
M Assembly
~/ Processed Data Actinobacteria - M COLUMNS = FILTERS = DENSMTY & EXPORT
ah Users Actinobacteria Data source Equipment File name Actions

Creator -
B cuture Media

Rowsper page: 10~ 1-tof1

B Antimicrobial
B Enzyme

[ Logout

Figura 55: Interfaz Processed Data List
Fuente: Elaboracion propia.
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& MyMicrobeApp < @ Raucnztores

@ Actinobacteria
@ | ~ Processed Data / Show

M Assembly

< Show Processed data = PROCESSED DATA /' EDIT [ DELETE C REFRESH
~/ Processed Data
ah Users
B Genera
B cuture Vedia Data source @
B Antimicrobial Equipment €
n Enayme File name fn
[ Logout

Mass detection

Chromatogram builder

Isotope

Filtered

Alignment

Gap filling

Figura 56: Interfaz Processed Data Show
Fuente: Elaboracién propia.

A MyMicrobeApp < & Raulcruztorres e

@ Actinobacteria
@ | ~ Processed Data | Create

M Assembly
< Create Processed data

A Processed Data

a8 Users
Actinobacteria* Data source *
B Genera
B cuture Media
Equipment* File name*
B} Antimicrobial
B Enzyme
Mass detection Chromatogram builder
[ Logout
Deconvolution Isotope
Filtered Identification
Alignment Gap filling
MassIVE ID Processed data link
Comments

Figura 57: Interfaz Processed Data Create
Fuente: Elaboracién propia.
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& MyMicrobeApp < O Raucnztores
@ Actinobacteria
@ | ~ Processed Data / Edit
M Assembly
< Edit Processed data = PROCESSED DATA C REFRESH
A~ Processed Data
&% Users
Actinobacteria* Data source”
B Genera
strain 4 ds
B cuiture Media
Equipment* File name *
B Antimicrobial
e fn
B enzyme
Mass detection Chromatogram builder
[ Logout
Deconvolution Isotope
Filtered Identification
Alignment Gap filling
MassIVE ID Processed data link
Comments
Fi 58: Interfaz P d Data Edit
laboraci6 i
Fuente: Elaboracién propia.
A MyMicrobeApp < & Raulcruztores
@ Actinobacteria
Users
Fpp—
A~ Processed Data W COLUMNS = FILTERS & DENSTY
&% Users Name Email Avatar Role Actions
B cerera Raul Cruz raul cruz@sansano.usm.cl g manager Vi
B cutue veaa Raul cuz torres cruzorresraui@gmai com ° aamin ’
B} Antimicrobial
Rowsperpage: 10~ 1202
B Enzyme
[ Logout

Figura 59: Interfaz Users List
Fuente: Elaboracién propia.
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& MyMicrobeApp < @ Raucnztores

@ Actinobacteria
@/ & Users / Edit

M Assembly
A Processed Data < Edit User = USERS C REFRESH
a8 users Name-
B cenera Raul Cruz
B cutture Media ma
B Antimicrobial raul.cruz@sansano.usm.cl
0 enyme Role *
> Logout manager -
Figura 60: Interfaz Users Edit
Fuente: Elaboracion propia.
A MyMicrobeApp < & Raulcrztores

@ Actinobacteria

Genera CREATE
M Assembly
A/ Processed Data W COLUMNS == FILTERS = DENSIMY & EXPORT
ah Users Name Actions
B Genera -
Actinomyces 7 8
B cuiture Media _
Arthrobacter 7 0
B Antimicrobial
Bifidobacterium 7 B
B Enzyme
Corynebacterium 7 0
B Logout
Frankia 7 0
Genera 1 7 0
Gordoniaa 7 B
Kitasatospora 7 0
Micromonospora 7 B
Mycobacterium 7 B
Rowsperpage. 10 v  1-100f15 >

Figura 61: Interfaz Genera List
Fuente: Elaboracion propia.
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& MyMicrobeApp
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M Assembly
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B cenera

B cutture Media
B Antimicrobial
B enzyme

[ Logout

<

@ / W Genera / Create

< Create Genus

& MyMicrobeApp

@ Actinobacteria
N Assemdly

A Processed Data
a8 users

B Genera

B cuture Media
B} Antimicrobial

B Enzyme

[ Logout

<

< Edit Genus

Actinomyces

Figura 62: Interfaz Genera Create
Fuente: Elaboracion propia.

= GENERA C REFRESH

O DELETE ® save

Figura 63: Interfaz Genera Edit
Fuente: Elaboracién propia.
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& Raulcruztores '™

& MyMicrobeApp <
@ Actinobacteria
Culture Media CREATE
RN Assembly
A/ Processed Data I COLUMNS = FILTERS = DENSITY & EXPORT
-n Users Name Actions.
B cenera Agar actinomycete isolation agar s 8
B cuture vedia )
Agar almidén-carboximetilcelulosa /7 0
B Antimicrobial
Agar bennett 7 0
B enzyme
Agar caseina V]
[ Logout
Agar czapek-dox /7 0
Agar glicerol-almidon /7 8
Agar humate V]
Agar inorgénico 28
Agar isp (international streptomyces project) /7 0
Agar nutrient 7 0
Rows per page: 10 v 1-10 of 15 >
Figura 64: Interfaz Culture Media List
Fuente: Elaboracién propia.
A MyMicrobeApp < & Raulcruztores

@ Actinobacteria
N Assemdly

A Processed Data
a8 Users

B Genera

B cutture Media
B Antimicrobial

0 coyme

[> Logout

@ / B Culture Media / Create

< Create Culture Media

@ save

Figura 65: Interfaz Culture Media Create
Fuente: Elaboracion propia.
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A MyMicrobeApp < @ Raucnztores
@ Actinobacteria
@ / B Cuture Media / Edit
M Assembly
i I = CULTURE MEDAS C REFRESH
o Processed Data < Edit Culture Media s ¢
ah Users
Name *
B cenera Agar actinomycete isolation agar
B cuiture Media
B} Antimicrobial Sl
B enzyme
B Logout
Figura 66: Interfaz Culture Media Edit
laboracié i
Fuente: Elaboracion propia.
& MyMicrobeApp < & Raulcruztores Tt
A Actinobacteria
Antimicrobial ErEATE
N Assembly
A Processed Data W COLUMNS = FILTERS = DENSTY & EXPORT
2% Users Name Actions
B cenera Bacillus sublils atcc 6633 7 8
B culture Media _
Clostridium perfringens atcc 13124 7 O
B Antimcrobial
Corynebacterium diphtheriae nctc 11397 7 0
0 coyme
Enterococcus faecalis atcc 20212 7 B
[ Logout
Escherichia coli atcc 25922 7 0
Helicobacter pylori atcc 43504 7 0
Lactobacillus acidophilus atcc 4356 7 0
Mycobacterium tuberculosis h37rv /7 0
Neisseria meningitidis atcc 13077 V]
Pseudomonas aeruginosa atcc 27853 7 0
Rowsperpage: 10~  1-100f15 >

Figura 67: Interfaz Antimicrobial List
Fuente: Elaboracion propia.
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B cutture Media
B Antimcrovial
B enzyme

[ Logout

<
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& MyMicrobeApp

@ Actinobacteria
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B Genera

B cuture Media
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B Enzyme

[ Logout

<

@ / B Antimicrobial / Edit

< Edit Antimicrobial

Bacillus subtilis atcc 6633

Figura 68: Interfaz Antimicrobial Create
Fuente: Elaboracion propia.

= ANTIMICROBIALS C REFRESH

O DELETE ® save

Figura 69: Interfaz Antimicrobial Edit
Fuente: Elaboracién propia.
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B cutture Media
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[ Logout

<

Figura 70: Interfaz Enzyme List
Fuente: Elaboracion propia.

@ / @ Enzyme / Create
< Create Enzyme

Name *

&  Raulcruztorres "™

Figura 71: Interfaz Enzyme Create
Fuente: Elaboracion propia.
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& MyMicrobeApp <
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A Processed Data < EditEnzyme 5 C N
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B enzyme

[ Logout

Figura 72: Interfaz Enzyme Edit
Fuente: Elaboracion propia.
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