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Abstract

La plataforma FungiGT es una solucidn integral y optimizada para el anélisis gendmico y
filogenético de hongos, disefiada para superar las limitaciones de las herramientas bioin-
formadticas tradicionales. Este proyecto integra herramientas avanzadas como BinDash,
eggNOG-mapper y Braker3 en un entorno web unificado, permitiendo realizar tareas clave
como la anotacién gendmica, el control de calidad y el anélisis funcional de manera efi-
ciente. Gracias a la implementacién de tecnologias modernas como contenedores Docker,
microservicios y arquitecturas escalables, FungiTG optimiza el procesamiento de grandes
conjuntos de datos gendmicos y reduce significativamente los tiempos de analisis: de dos

dias a solo 18 horas.

La plataforma prioriza la experiencia del usuario mediante visualizaciones interactivas,
como arboles filogenéticos, mapas de calor y diagramas de vias metabdlicas, que facilitan
la interpretacion de resultados complejos. Ademads, su disefio modular y escalable permite
futuras expansiones e integraciones, adaptandose a las necesidades cambiantes de la inves-
tigacion.

FungiGT representa una contribucion significativa al campo de la gendmica de hongos,
ofreciendo una herramienta accesible, robusta y eficiente para investigadores de todo el

mundo, al tiempo que mejora la productividad y precision en el andlisis gendmico.
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Capitulo 1

Introduccion

1.1. Contexto

La genémica funcional y filogenética de hongos es un campo que ha experimentado un cre-
cimiento significativo en los ultimos afios debido a la importancia bioldgica, ecologica y
economica de estos organismos. Recientes revisiones han profundizado en la evolucion de
la arquitectura gendémica fingica [18], los avances en taxonomia y filogenia [17] y el desa-
rrollo de plataformas de genémica funcional para hongos [16], subrayando la relevancia de
estos organismos como modelos para estudiar diversidad y adaptacion. La filogenia permite
comprender las relaciones evolutivas entre especies, proporcionando conocimientos funda-
mentales sobre la evolucidon, biodiversidad y potencial biotecnolégico de los hongos. Sin
embargo, realizar andlisis filogenéticos y funcionales exhaustivos implica enfrentar desafios

técnicos considerables.

En este contexto, los investigadores enfrentan obstaculos recurrentes, tales como la dificul-
tad para gestionar grandes volimenes de datos, la necesidad de conocimientos avanzados
para ejecutar andlisis complejos, y la falta de interfaces accesibles que faciliten la interpre-
tacion visual y prictica de los resultados. Estas limitaciones generan una barrera de entrada
considerable, especialmente para usuarios con experiencia limitada en bioinformética, lo

que impide aprovechar plenamente el potencial que ofrecen estos andlisis en diversas apli-



caciones, desde la agricultura hasta la biomedicina.

Para superar estas falencias, se propuso el desarrollo de una plataforma web integral deno-
minada FungiGT, cuyo propdsito es facilitar y optimizar los procesos asociados al andlisis
gendmico funcional y filogenético de hongos. FungiGT integra herramientas avanzadas co-
mo BlastN, eggNOG-mapper, Braker3 y CheckM en un entorno tnico y amigable para el
usuario, que simplifica tareas fundamentales tales como la anotacién de secuencias genomi-

cas, el control de calidad y la interpretacion funcional y evolutiva.

La plataforma incorpora ademads visualizaciones interactivas tales como graficos filogené-
ticos, mapas de calor y diagramas de vias metabdlicas, elementos clave que permiten a
los investigadores interpretar y comunicar resultados complejos de forma clara y efectiva.
De este modo, FungiGT no solo representa un avance significativo en la eficiencia y preci-
sion de los andlisis gendmicos, sino que también promueve una mayor democratizacién del
conocimiento, permitiendo que investigadores con distintos niveles de experiencia puedan

realizar analisis avanzados de manera sencilla e intuitiva.

Finalmente, cabe mencionar que este proyecto fue desarrollado en el contexto del Programa
de Memorias Multidisciplinarias (PMM), donde distintos integrantes del equipo abordaron
areas especificas del proyecto, como el andlisis funcional y la filogenia, mientras que la
contribucién principal descrita en esta memoria se concentr6 en el disefio, desarrollo e in-

tegracion técnica de la plataforma web propuesta.

1.2. Problema por resolver

El problema central que aborda este proyecto no es la mera ausencia de software, sino el
tiempo y la cantidad de trabajo manual que hoy exige completar un flujo de andlisis geno-
mico y filogenético en hongos. Aunque existen multiples herramientas especializadas, su
ejecucion aislada casi siempre desde la linea de comandos obliga a concatenar de forma
artesanal la limpieza de datos, los alineamientos, la inferencia filogenética y la anotacién
funcional. Este proceso fragmentado eleva los tiempos de coémputo, multiplica los pasos

repetitivos y aumenta la probabilidad de errores humanos, generando cuellos de botella que

2



ralentizan la generacion de hipétesis y encarecen los proyectos, especialmente en laborato-

rios con recursos limitados.

Para mitigar estas ineficiencias, proponemos una plataforma integrada y automatizada que
encadene las etapas criticas desde la descarga de genomas hasta la visualizacion de arboles
y la interpretacion funcional , disminuyendo drésticamente las horas de trabajo, optimizan-
do recursos computacionales y permitiendo que los investigadores concentren sus esfuerzos

en la interpretacion bioldgica de los resultados.

1.3. Objetivos

1.3.1. Objetivo General

El objetivo general de este proyecto es desarrollar una plataforma web integral, modular
y eficiente que permita a los investigadores realizar anélisis genémicos y filogenéticos de
hongos de manera accesible, precisa y optimizada. La solucién busca unificar herramientas
bioinformaticas avanzadas para la anotacién, control de calidad y andlisis funcional y filoge-
nético de genomas, ofreciendo una experiencia de usuario intuitiva a través de una interfaz
visual moderna. Ademads, la plataforma se centrard en garantizar un rendimiento robusto y
escalable, capaz de manejar grandes volimenes de datos genémicos y adaptarse a las ne-
cesidades especificas de los usuarios. Este objetivo responde a la necesidad de superar las
limitaciones actuales en el campo, proporcionando una herramienta que facilite y acelere

los procesos de investigacion en gendémica funcional y evolutiva de hongos.

1.3.2. Objetivos Especificos

1. Realizar un andlisis exhaustivo de las necesidades actuales en el campo de la genomi-
ca funcional en hongos para identificar y definir claramente los desafios y limitacio-
nes de los métodos existentes. Este objetivo incluye el desarrollo de una comprension

profunda del flujo de trabajo de andlisis genémico, identificando oportunidades para



mejorar la eficiencia y precision a través de automatizacion.

2. Disenar y desarrollar multiples prototipos iterativos de la plataforma, cada uno dise-
nado para probar las especificaciones recogidas durante la fase de definicion de la
problemaitica. Este proceso incluird la configuracion y personalizacién de las plata-
formas para satisfacer las demandas especificas de andlisis gendmico, permitiendo

ajustes basados en retroalimentacién continua de los usuarios finales.

3. Desarrollar una interfaz de usuario limpia, intuitiva y facil de usar que facilite a los
cientificos y bidlogos la carga, manejo y visualizacion de grandes volimenes de datos
genomicos. La interfaz también incluird funcionalidades avanzadas de visualizacion
de resultados que permitan interpretaciones claras y efectivas, apoyando tanto anélisis

cualitativo como cuantitativo.

4. Integrar y configurar un conjunto de herramientas bioinforméticas avanzadas dentro
de la plataforma para apoyar andlisis filogenético y funcional complejos. Esto inclu-
ye seleccionar herramientas que puedan manejar secuencias de datos de alta com-
plejidad y dar resultados precisos, garantizando que la integracion sea fluida y que

funcionen eficientemente.

5. Realizar una serie de pruebas exhaustivas en todas las etapas del desarrollo para veri-
ficar la funcionalidad completa de la plataforma, la seguridad de los datos manejados
y la usabilidad de la interfaz. Esto incluird pruebas de estrés, pruebas de seguridad
para proteger contra vulnerabilidades de datos, y pruebas de usabilidad para asegurar

que la plataforma sea accesible y eficiente para todos los usuarios finales.

1.4. Estructura general del documento

Este documento estd dividido en siete capitulos:

Capitulo 1: Introduccion En este capitulo se presenta una descripcion general del proyecto,

destacando la importancia del andlisis genémico y filogenético de hongos, asi como los



principales desafios que enfrentan los investigadores en este &mbito. Ademds, se plantean
el problema a resolver, los objetivos generales y especificos del proyecto, y se justifica la

necesidad de una solucién innovadora como la propuesta.

Capitulo 2: Estado del Arte Se analiza la literatura y las herramientas existentes relaciona-
das con la genémica funcional y filogenética, incluyendo plataformas como Galaxy, herra-
mientas especializadas como BlastN, eggNOG-mapper y AntiSMASH, y su impacto en la
investigacion actual. También se evaliian sus limitaciones, destacando cémo estas influyen

en la necesidad de soluciones mds integradas y eficientes.

Capitulo 3: Propuesta de Soluciéon En este capitulo se detalla la propuesta del proyecto
FungiGT como una plataforma web unificada, modular y escalable, disefiada para superar
las deficiencias de las herramientas actuales. Se describen los principios fundamentales de
su disefio, los médulos principales y los beneficios de integrar herramientas avanzadas de

andlisis gendmico en un solo entorno accesible.

Capitulo 4: Diseiio del Sistema Se presenta el disefio arquitectonico de la plataforma, inclu-
yendo los médulos principales, el flujo de trabajo, las tecnologias utilizadas y las estrategias
para garantizar la escalabilidad, modularidad y robustez del sistema. Se incluyen diagramas
y descripciones detalladas de la integracion de herramientas bioinforméticas como BlastN,

Braker3 y CheckM.

Capitulo 5: Resultados Este capitulo expone los resultados obtenidos durante el desarrollo
y pruebas del prototipo, destacando la funcionalidad de los médulos implementados, el ren-
dimiento del sistema en escenarios de prueba y los andlisis realizados con datos genémicos

reales. Se presentan visualizaciones y reportes generados como parte del flujo de trabajo.

Capitulo 6: Validacion Se describen las pruebas realizadas para validar la funcionalidad,
precision y eficiencia de la plataforma. Se incluyen evaluaciones de calidad de los resultados,
retroalimentacion de usuarios potenciales y comparaciones con herramientas existentes para

demostrar la viabilidad y ventajas del sistema.

Capitulo 7: Conclusiones y Trabajo Futuro En el capitulo final, se sintetizan los principales

logros del proyecto, se reflexiona sobre las limitaciones encontradas y se proponen posibles



mejoras y extensiones futuras para la plataforma FungiGT. Se resalta el impacto potencial

de la herramienta en la investigacién genémica de hongos y otros campos relacionados.



Capitulo 2

Estado del Arte

2.1. Soluciones existentes en la industria

El ecosistema bioinformadtico abarca desde plataformas integrales hasta utilidades altamente
especializadas. Entre las primeras destaca Galaxy [4](https://galaxyproject.org/), que popu-
lariz6 los entornos web para construir workflows reproductibles. Su fortaleza radica en la
orquestacion grafica de cientos de herramientas; sin embargo, al procesar volimenes masi-
vos de datos fungicos su rendimiento se resiente, lo que obliga a complementar la plataforma

con soluciones de mayor eficiencia computacional.

Las necesidades de anotacion funcional se satisfacen habitualmente mediante eggNOG-
mapper v2 [14](http://eggnog-mapper.embl.de), que asigna ortologia y funciones a
escala gendmica, y antiSMASH(https://antismash.secondarymetabolites.org), referencia
en la deteccion de biosynthetic gene clusters. Para delimitar grupos ort6logos entre
eucariotas, OrthoMCL [3](http://www.cbil.upenn.edu/gene-family) continta siendo
un método cldsico, mientras que la clasificacion ecoldgica de comunidades flngicas se
apoya en FUNGuild [2](https://github.com/UMNFUN/FUNGuild). En metagendmica,
MetaPhlAn [5](http://huttenhower.sph.harvard.edu/metaphlan) sobresale por su perfilado

ultrarrdpido mediante genes marcadores clado-especificos.

La prediccion génica ha evolucionado desde enfoques ab initio, representados por
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AUGUSTUS [6](https://bioinf.uni-greifswald.de/augustus), hacia tuberias hibridas
que incorporan evidencia transcriptomica y proteica, como BRAKER3 [13](https:
//github.com/Gaius- Augustus/BRAKER). En paralelo, el control de calidad de ensamblajes
se confia a CheckM [11](https://ecogenomics.github.io/CheckM/), basado en genes marca-
dores de linaje, mientras que la descarga masiva de genomas y metadatos se ha simplificado
con NCBI Datasets [12](https://www.ncbi.nlm.nih.gov/datasets/). Para comparar cientos
de genomas en segundos, BinDash/Mashtree [15](https://github.com/Iskatz/mashtree) em-
plea bocetos min-hash y proporciona distancias confiables con recursos computacionales

minimos.

Los hongos constituyen un caso de estudio singular. El andlisis comparativo de Trichoder-
ma reveld que el micoparasitismo es su estilo de vida ancestral [1], hallazgo reforzado por
la secuenciacion de 7. virens, que evidencid su adaptacion a la rizosfera [7]. En el dmbi-
to taxondmico, la caracterizacion de quinasas MAPKKK en trigo emple6 BLASTP para
dilucidar redes de interaccién [8], y la identificacion molecular de Penicillium en quesos

demostr6 la utilidad de marcadores ADN multigénicos [9].

La frontera mds reciente la marca GenePT [10](https://github.com/yiqunchen/GenePT), un
modelo fundacional que traslada las incrustaciones de ChatGPT al espacio genémico y celu-

lar, logrando un rendimiento superior en tareas de prediccion funcional y regulacién génica.

En conjunto, estas herramientas ofrecen capacidades potentes pero fragmentadas; la inte-
gracién suele implicar conversiones de formato, scripts ad-hoc y una curva de aprendizaje
elevada. El proyecto FungiGT nace para unificar este ecosistema: combina la flexibilidad
de Galaxy con la eficiencia de contenedores Docker, incorpora médulos de anotacion, cali-
dad y comparativa genémica optimizados para hongos, y proporciona una interfaz web que
prioriza la visualizacion interactiva y la escalabilidad horizontal, garantizando asi reprodu-

cibilidad y rapidez en estudios de gendmica flingica de gran escala.

El cuadro 2.1 muestra una comparativa detallada de diferentes herramientas y enfoques en el
analisis gendmico, destacando tanto sus funcionalidades clave como sus principales limita-

ciones. Esta comparativa es especialmente relevante, ya que permite identificar claramente
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las ventajas y deficiencias de las soluciones actualmente disponibles en la bioinformatica
aplicada a la genémica y filogenia. Se observa que herramientas como Galaxy, aunque
ampliamente utilizadas debido a su flexibilidad y facilidad para disefiar workflows persona-
lizados, presentan limitaciones importantes relacionadas con el rendimiento y escalabilidad
en grandes volimenes de datos. Otras soluciones especializadas como OrthoMCL y Me-
taPhlAn destacan por funcionalidades especificas, como la identificacion precisa de grupos
ortélogos y el uso de marcadores taxondémicos clade-especificos respectivamente, aunque

su uso aislado incrementa la complejidad operativa.

Ademds, algunas herramientas especializadas, como Trichoderma Genome Analysis y Tri-
choderma virens Analysis, estdn limitadas a aplicaciones o especies especificas, reducien-
do su aplicabilidad general. Por otro lado, herramientas como AUGUSTUS, aunque ofrecen
una prediccion precisa de genes, requieren ensamblados previos completos, lo que puede

no ser factible en todos los casos.

En conjunto, esta tabla resalta la necesidad de contar con una plataforma integral, modular
y escalable como la propuesta en este proyecto (FungiGT), capaz de integrar multiples he-
rramientas especializadas y superar estas limitaciones, simplificando as{ significativamente

los procesos asociados al andlisis genémico y filogenético para hongos.



Ref Ano Aplicacion Ge- | Herramienta Funcionalidades Limitaciones Identi-
némica Clave ficadas

[1] 2011 | Genémica com- | Trichoderma Andlisis evolutivo, en- | Especifico a Tricho-
parativa Genome Analy- | foque en Trichoderma | derma

sis

[2] 2015 | Anotacién fun-| FUNGuild Asignacion ecoldgica | Limitado a datos de
cional a guilds fungicos comunidades

[3] 2003 | Filogenia y ort6- | OrthoMCL Identificacién de clus- | Requiere integracion
logos ters ort6logos manual compleja

[4] 2022 | Andlisis integra- | Galaxy Workflows personali- | Bajo rendimiento con
dos zables datasets grandes

[5] 2012 | Perfilado taxo-| MetaPhIAn Uso de marcadores | Solo se puede usar en
némico clade-especificos bacterias y arqueas

[6] 2019 | Prediccion géni- | AUGUSTUS Prediccién precisa de | Limitado a genomas
ca genes ensamblados

[71 2019 | Adaptacién evo- | Trichoderma vi- | Andlisis asociado a | Enfoque especifico a
lutiva rens Analysis estilos de vida de | T. virens

plantas

[8] 2019 | Identificacién BlastP Prediccion de redes | Se utilizé una valida-
de genoma de de interacién cién experimental de
familia quinasas 14 genes
MAPKKK

[9] 2019 | Identificacién Penicillium Identificacion me- | Limitado a especies
molecular DNA Markers | diante marcadores de | de queso

ADN

[10] 2024 | Modelos gené-| GenePT Modelo fundacional | Requiere acceso a
micos para genes y células | ChatGPT

[11] 2015 | Identificacion CheckM Evaluar calidad de ge- | Se ejecuta via coman-
de genes marca- nomas do, sin interfaz
dores

[12] 2024 | Exploraciéon de | NCBI Datasets | Descarga de datos a | Se ejecuta via coman-
datos  genémi- gran escala do, sin interfaz
cos

[13] 2024 | Anotaciéon  de | Braker3 Prediccién génica au- | Se ejecuta via coman-
genes tomadtica do, sin interfaz

[14] 2021 | Anotacién fun-| Eggnog- Asignacién funcional | Se ejecuta via coman-
cional Mapper automadtica do, sin interfaz

[15] 2019 | Filogenia, dis-| Bindash Andlisis comparativo | Se ejecuta via coman-
tancia genémica genémico dos, sin interfaz

Cuadro 2.1: Comparativa de diferentes herramientas y aproximaciones en andlisis gendmico
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2.2. Workflows en genomica y enfoque en un grupo especi-

fico

En genémica, los workflows son secuencias estructuradas de procesos bioinformaéticos dise-
flados para analizar, transformar y visualizar datos gendmicos de manera sistemadtica. Estos
flujos de trabajo abarcan multiples etapas, desde la adquisicién de datos hasta la obtencion
de resultados interpretables. Los componentes principales de un workflow genémico inclu-

yen:

1. Descarga de datos genémicos: La recopilacion de secuencias gendmicas desde bases
de datos publicas, como NCBI o ENA, en formatos estandarizados (por ejemplo, FASTA,
GBK). Esta etapa garantiza que los datos sean accesibles y adecuados para andlisis poste-

riores.

2. Andlisis inicial y control de calidad: Se evalta la calidad de los datos genémicos para de-
tectar errores de secuenciacion, contaminaciones o ensamblajes incompletos. Herramientas

como CheckM o FastQC son comunes en esta etapa.

3. Anotacion: Identificacion de genes, ARN, promotores y elementos regulatorios en las se-
cuencias gendmicas. Esta fase permite caracterizar las funciones bioldgicas y estructurales

de los componentes genéticos, utilizando herramientas como Prokka o Braker3.

4. Anélisis funcional y filogenético: Incluye la asignacion de funciones a los genes identi-
ficados mediante bases de datos como KEGG o Gene Ontology, asi como la construccion

de arboles filogenéticos para determinar relaciones evolutivas.

5. Transformacion y visualizacion de datos: Generacién de graficos de filogenia, mapas
de calor, diagramas de vias metabdlicas y otras visualizaciones interactivas para interpretar

los resultados de manera comprensible y accionable.

Dado que los datos genémicos abarcan una diversidad inmensa de organismos y tipos de
andlisis, es crucial enfocar el trabajo en un grupo especifico al desarrollar workflows. En
este caso, los hongos representan un grupo ideal debido a su relevancia ecolégica, médicay

biotecnoldgica. Centrar los esfuerzos en hongos permite disefiar workflows especializados
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que aborden sus caracteristicas tnicas, como la complejidad de sus genomas, su diversidad
genética y las aplicaciones practicas asociadas (como la produccién de compuestos bioacti-

vos o el control bioldgico).

Este enfoque también facilita optimizar los recursos y garantizar resultados de alta calidad.
Por ejemplo, priorizar un grupo permite ajustar las herramientas de andlisis y visualizacion
a las necesidades especificas del organismo, mejorar la reproducibilidad de los andlisis y
generar conocimiento mas profundo sobre los patrones evolutivos y funcionales de los hon-
gos. Ademds, este enfoque modularizable establece una base sélida que puede extenderse a

otros grupos en el futuro, manteniendo la flexibilidad y escalabilidad del sistema.

Al partir por hongos, el proyecto puede desarrollar un workflow completo y bien disefiado,
que integre herramientas desde la descarga de datos hasta su andlisis y visualizacién. Esto no
solo mejora la precision y eficiencia de los andlisis, sino que también responde a necesidades

criticas en la investigacién de este grupo de organismos.
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Capitulo 3

Arquitectura propuesta

3.1. Arquitectura del sistema

Para comprender el funcionamiento del sistema propuesto conviene repasar, al menos de
forma sintética, algunos pilares de la genémica. Un nucleétido es la unidad estructural del
ADN y del ARN; estd compuesto por una base nitrogenada (adenina, timina, citosina o gua-
nina en el ADN), un azicar (desoxirribosa) y un grupo fosfato. La cadena de ADN formada
por millones de nucleétidos almacena la informacion hereditaria. Dentro de esa cadena, un
gen es un tramo que dirige la sintesis de un producto funcional—en la mayoria de los ca-
sos, una proteina, es decir, un polimero de aminoacidos cuya conformacidn tridimensional
determina la mayor parte de las funciones celulares. El ADN se empaqueta, junto con pro-
teinas histonicas, en estructuras denominadas cromosomas, lo que garantiza su estabilidad

y su correcta segregacion durante la division celular.

El flujo genémico general suele dividirse en tres grandes fases: pre-secuenciacion
(manipulacién y preparacion de la muestra), secuenciacion propiamente tal (obten-
cion de lecturas crudas) y pos-secuenciacion. Empresas de distintos paises lideran
el proceso de secuenciacion: Illumina (https://www.illumina.com) y Pacific Bios-
ciences (https://www.pacb.com) (Estados Unidos), Oxford Nanopore Technologies

(https://manoporetech.com) (Reino Unido), BGI Genomics (https://www.bgi.com/global)
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(China) y Macrogen (https://www.macrogen.com) (Corea del Sur) proporcionan tecnolo-
gias de lectura corta, larga o ultralarga capaces de generar volimenes masivos de datos
para todo tipo de organismos. Una vez validados, muchos de esos genomas se depositan
en repositorios publicos como el National Center for Biotechnology Information (NCBI)

(https://www .ncbi.nlm.nih.gov).

Nuestra arquitectura se sitda exclusivamente en la fase pos-secuenciacion. El sistema des-
carga los genomas ya secuenciados desde la base de datos del NCBI, los almacena en un
bucket o servidor FTP con trazabilidad completa y, a continuacién, ejecuta de forma se-
cuencial los médulos de control de calidad, anotacion y analisis funcional y filogenético.
Los resultados se integran en andlisis comparativos y se visualizan mediante graficos inter-
activos que permiten a los investigadores interpretar con agilidad la informacién bioldgica.
De este modo, la infraestructura abstrae la complejidad computacional y orienta el esfuerzo

hacia la generacion de conocimiento a partir de los datos.

3.1.1. Diagrama de Contexto

En el siguiente diagrama podemos observar que el Investigador/Bidlogo es el encargado
de cargar los archivos genémicos al Sistema de Anélisis Gendmico. Este sistema obtiene
datos de bases de datos gendmicas externas y envia los datos al servidor para realizar el
procesamiento y andlisis gendmico. Después, el servidor devuelve los datos procesados al
sistema, que da los resultados del andlisis en formato CSV, gréificos y diagramas al Investi-

gador/Bidlogo.
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Investigador/Bidlogo

Proporciona los resultados del anélisis en Carga los archivos gendmicos
formato CSV, gréficos y diagramas.

Base de datos Sistema de andlisis —r Servidor de
gendémica gendémico <«— | procesamiento
El sistema obtiene datos gendmicos de Envia datos al servidor para realizar el
bases de datos externas para realizar el procesamiento y analisis gendmico, y el servidor
andlisis. devuelve los datos procesados al sistema para

su visualizacion y entrega de resultados.

Figura 3.1: Diagrama de contexto del sistema

La Figura 3.1 ilustra el diagrama de contexto del sistema, mostrando claramente las inter-
acciones principales entre los componentes que participan en el flujo del andlisis gendémico
propuesto. El diagrama destaca el rol del investigador o bi6logo como el usuario principal,
quien carga los archivos gendmicos al sistema de andlisis gendmico. Este sistema se comu-
nica directamente con una base de datos genémica externa para obtener datos adicionales
necesarios para realizar el anélisis. A su vez, el sistema envia estos datos al servidor de
procesamiento, donde se llevan a cabo los andlisis filogenéticos y funcionales especificos.
Finalmente, el servidor devuelve los resultados procesados al sistema, que genera repor-
tes detallados y gréficos visuales en formatos accesibles (CSV, diagramas, graficos) para
facilitar la interpretacion por parte del usuario. Esta representacion permite entender fécil-
mente la dindmica y flujo de informacion entre cada uno de los componentes, enfatizando

la simplicidad y claridad del proceso desde la perspectiva del usuario final.

3.1.2. Diagrama de Arquitectura

La arquitectura del sistema desarrollado para FungiGT se fundamenta en un enfoque modu-

lar y escalable, integrando herramientas de andlisis genémico y filogenético dentro de un
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flujo de trabajo robusto y reproducible. Los usuarios pueden cargar archivos gendmicos en
formatos como . fna, .gff, .gtf, .bed, .vcf y .bam a través de una interfaz web respon-
siva construida con EJS y Tailwind CSS, que facilita la gestiéon de archivos y el acceso a

las funcionalidades clave de la plataforma.

A diferencia de arquitecturas tradicionales que centralizan la informacion en una base de da-
tos relacional, FungiGT implementa un sistema de archivos centralizado y gestionado desde
la propia plataforma. Este file system actda como repositorio principal para las entradas y
salidas de cada una de las herramientas integradas, permitiendo que los distintos médulos
accedan, procesen y compartan datos de manera eficiente y transparente para el usuario.
Ast, se facilita la trazabilidad de los archivos y se optimiza el flujo de trabajo, ya que cada

herramienta puede consumir directamente los resultados generados por las etapas previas.

En el backend, se emplean tecnologias modernas como Node.js y Express.js para implemen-
tar microservicios que gestionan las distintas etapas del flujo de trabajo. Cada microservicio
se ejecuta en un contenedor Docker, lo que garantiza entornos consistentes y aislados, evi-
tando conflictos de dependencias y facilitando tanto la portabilidad como la escalabilidad
del sistema. Esta arquitectura basada en contenedores permite la interoperabilidad entre
diferentes sistemas operativos (Windows, Linux, MacOS), ya que Docker abstrae las par-
ticularidades del sistema anfitrion y posibilita el despliegue uniforme de la plataforma en

cualquier entorno moderno.

Ademds, la arquitectura propuesta sienta las bases para un futuro escalamiento mediante
herramientas como Kubernetes, que permitirian balancear cargas y paralelizar operaciones
de andlisis a gran escala, aunque este aspecto no fue abordado en profundidad en el presente

informe.

El disefio final prioriza la eficiencia, la reproducibilidad y la facilidad de uso, permitiendo
a los investigadores obtener resultados precisos y gestionar grandes volimenes de datos de

manera eficiente y accesible desde cualquier sistema operativo moderno.

Para un detalle de la evolucion y los cambios arquitectonicos realizados durante el

desarrollo, véase la siguiente subseccion.
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3.1.3. Evolucion de la Arquitectura

El desarrollo de FungiGT fue un proceso iterativo en el que la arquitectura del sistema se fue
ajustando en funcion de la experiencia practica, los desafios técnicos y la retroalimentacion
del cliente. A continuacidn, se resumen los principales hitos y decisiones que marcaron la

evolucidn arquitecténica del proyecto:

= Gestion de datos mediante file system: Inicialmente, se plante6 la creacién de una
base de datos propia para almacenar los archivos genémicos generados y procesa-
dos por la plataforma. Sin embargo, tras analizar alternativas y observar experiencias
de usuario en soluciones como Google Colab, se optd por implementar un sistema
de archivos centralizado, similar a un bucket, accesible y gestionable directamente
desde la plataforma. Esta aproximacion resulté ser mas inmersiva y ttil para el usua-
rio, permitiendo que todas las herramientas integradas pudieran acceder y compartir
archivos de entrada y salida de manera directa y eficiente. Ademads, facilité la inter-
operabilidad entre modulos y simplificé la trazabilidad de los datos a lo largo del

flujo de trabajo.

= Interoperabilidad y portabilidad: Inicialmente, se exploré la interoperabilidad en-
tre WSL (Windows Subsystem for Linux) y PowerShell para facilitar la ejecucion de
scripts y comandos en entornos mixtos. Sin embargo, la adopcién de Docker y la ar-
quitectura de microservicios resolvié de manera mds eficiente y robusta la integracion
entre sistemas operativos, simplificando la experiencia de instalacion y operacion pa-

ra los usuarios finales.

= Cambio de herramientas de analisis filogenético: En las primeras etapas del desa-
rrollo, se considero el uso de BlastN para el andlisis filogenético. No obstante, tras
evaluar las necesidades de eficiencia y escalabilidad, se opté por BinDash, una he-
rramienta mas adecuada para el procesamiento de grandes volimenes de datos geno-

micos.

= Visualizacion de resultados: Se evalud la integracion de soluciones como Lida e
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IGYV para la visualizacion de datos genémicos. Finalmente, se decidi6 prescindir de
estas herramientas y enfocar los esfuerzos en el desarrollo de un servidor principal en
Node.js y un servidor auxiliar en Flask (Python). Este ultimo se encarga de ejecutar
scripts de andlisis y procesar resultados, los cuales son posteriormente integrados
y visualizados en la plataforma web a través del servidor Node.js, asegurando una

experiencia de usuario fluida y centralizada.

= Escalabilidad futura: Aunque no se implementd en esta version, la arquitectura ba-
sada en contenedores deja abierta la posibilidad de incorporar Kubernetes para el
balanceo de carga y la paralelizacion de operaciones, permitiendo asi el escalamien-

to horizontal de la plataforma en escenarios de alta demanda.

Esta evolucién arquitecténica refleja la capacidad de adaptacion del equipo de desarrollo y
la orientacion constante hacia la eficiencia, la usabilidad y la satisfaccion de las necesidades

reales del usuario final.

Base de datos N
de genomas

( l \
T J, fna faa -GFF .tsv

.9z .nwk csv

API - Script

NCBI CLI Braker3y
Check M
File System
BinDash Eggnog

T l Mapper

FungiTG Front-End J | |
Archivos de genoma

(anotados y sin B ) . Resultados
anotacién) Obtencién de datos Anotacién y calidad Filogenia Andlisis funcional visualizables

Figura 3.2: Diagrama de arquitectura del sistema

La Figura 3.2 representa el diagrama de arquitectura del sistema FungiGT, mostrando de
manera estructurada los médulos principales y el flujo de trabajo integral propuesto. La
arquitectura estd claramente dividida en etapas clave del anélisis genémico: obtencién de
datos, anotacion y control de calidad, andlisis filogenético, anélisis funcional y visualizacion

final de resultados.
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Inicialmente, los datos genémicos se obtienen a través de scripts automatizados mediante la
API de NCBI CLI y son almacenados en un directorio de datos interno, accesible a través
del frontend del sistema. Posteriormente, estos datos pasan por procesos criticos como la
anotacion de genes y evaluacion de calidad, utilizando herramientas especializadas como
Braker3 y CheckM. Seguidamente, se realizan andlisis filogenéticos utilizando BinDash y
andlisis funcionales mediante Eggnog Mapper, ambos integrados mediante APIs y scripts
personalizados que garantizan la automatizacion y eficiencia del proceso. Finalmente, los
resultados generados en las etapas anteriores se presentan al usuario mediante un servidor
Flask en python el cual integra disintos scripts para visualizar los resultados de BinDash y

Eggnog Mapper.

Este esquema arquitecténico resalta cémo cada médulo interactia de forma coordinada y
eficiente, asegurando una integracion fluida desde la obtencidn inicial de datos hasta la
visualizacion final, simplificando significativamente el trabajo de los investigadores en ge-

némica funcional y filogenia de hongos.

3.1.4. Dockerizacion

3.1.4.1. Arquitectura de Microservicios

FungiGT implementa una arquitectura de microservicios completamente dockerizada, don-

de cada componente funcional opera como un servicio independiente y especializado:
= MongoDB (Puerto 27017): Base de datos NoSQL para gestion de usuarios y metada-
tos del sistema

= Frontend (Puerto 4005): Interfaz web responsiva desarrollada en Node.js con Ex-

press y EJS

= Autenticaciéon (Puerto 4001): Servicio especializado de autenticacién con JWT para

control de acceso seguro
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Gestion de archivos (Puerto 4002): Manejo centralizado del file system para archivos

gendmicos y resultados

Servidor de visualizaciéon (Puerto 4003): Servidor Flask (Python) para renderizado

de gréficos y visualizaciones interactivas

Control de calidad (Puerto 4004): Andlisis de integridad gendémica mediante

CheckM integrado

Adquisicion de datos (Puerto 4006): Descarga automatizada de genomas desde NC-

BI utilizando NCBI Datasets CLI

Analisis filogenético (Puerto 4007): Servicio BinDash para andlisis de distancias ge-

némicas y filogenia

Servidor BRAKERS3 (Puerto 3004): API personalizada para anotacion gendémica au-

tomatica

Andlisis funcional (Puerto 3002): Servicio eggNOG-mapper para anotacién funcio-

nal de proteinas

Agente Dr. Fungito (Puerto 4009): Asistente de IA para andlisis inteligente y gene-

racion de reportes

3.1.4.2. Script de Instalacion Automatizada

FungiGT incluye un script principal de instalacion automatizada (setup_fungigt.py)

que simplifica significativamente el proceso de despliegue y configuracion del sistema com-

pleto. Este script maneja automaticamente la verificacion de prerrequisitos, la configuraciéon

del entorno, la construccién de imdgenes Docker y el inicio de servicios.

3.1.4.2.1. Opciones de Configuracion: El script ofrece multiples flags para diferentes

escenarios de instalacion:
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» —-restart: Reinicia servicios existentes, util para actualizaciones o reconfiguracién

= —-clean: Realiza una limpieza completa del sistema antes de la instalacion, elimi-

nando contenedores, volimenes e imigenes previas

= —-skip-build: Omite la construccién de imdgenes Docker, ideal para reinstalacio-

nes rdpidas cuando las imédgenes ya existen

» ——start-services: Inicia automéaticamente todos los servicios después de la cons-

truccion (por defecto, solo prepara el sistema)

= —-prepare-only: Ejecuta tinicamente la preparacion de archivos y construccion de

imdgenes, sin iniciar servicios

3.1.4.2.2. Deteccion Automatica del Sistema: El script detecta automdticamente el sis-
tema operativo (Windows, Linux, MacOS) y configura las variables de entorno especificas,
incluyendo la gestion de permisos de Docker en sistemas Linux y la configuracién de usua-

rios y grupos apropiados.

3.1.4.3. Gestion de Bases de Datos Especializadas

Una caracteristica importante de FungiGT es la gestion flexible de bases de datos bioinfor-

mdticas de gran tamafio, particularmente para eggNOG-mapper:

3.1.4.3.1. Base de Datos eggNOG (Gestion Manual): El sistema incluye un script es-
pecializado (eggnog_db_manager . py) para la gestion de la base de datos eggNOG, que
puede superar los 40 GB de tamaiio. Esta base de datos es esencial para realizar anotacio-
nes funcionales completas, pero su descarga es opcional y controlada manualmente para

permitir flexibilidad en diferentes escenarios de despliegue.

= Gestion manual: El administrador decide cuando descargar la base de datos mediante

el script especializado
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= Uso individual vs. en la nube: Para instalaciones individuales, el usuario puede op-
tar por descargar segin necesidad; para despliegues en la nube, la base de datos se

mantiene pre-descargada

= Verificacion de integridad: El script valida la completitud y correcta descarga de

todos los archivos requeridos

= Gestion de almacenamiento: Verificacion automaética del espacio disponible y lim-

pieza de archivos temporales

= Reanudacion de descargas: Capacidad de reanudar descargas interrumpidas para

evitar pérdida de progreso

3.1.44. Contenedores Especializados

La plataforma integra tanto contenedores personalizados desarrollados especificamente pa-

ra FungiGT como imdgenes oficiales de herramientas bioinformaticas reconocidas:

3.1.4.4.1. Contenedores Personalizados Desarrollados por el Equipo:

= Servicios principales: Frontend, autenticacion, gestion de archivos y visualizacion

con configuraciones optimizadas para el flujo de trabajo gendémico

= APIs especializadas: Servidores Node.js para BRAKER3 y eggNOG-mapper que

encapsulan herramientas complejas en interfaces REST

= Analisis filogenético (BinDash): Contenedor desarrollado internamente debido a li-

mitaciones de las opciones disponibles en DockerHub

= Agente de IA: Integracion de capacidades de andlisis inteligente mediante Anthropic

Claude API
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3.1.4.4.2. Contenedores de Herramientas Oficiales:

= BRAKERS3: teambraker/braker3:latest para anotacion automatica de genes

en genomas flngicos

= CheckM: nanozoo/checkm: latest para evaluacion de completitud y contamina-
cién genémica
= eggNOG-mapper: nanozoo/eggnog-mapper:2.1.9--4f2b6c0 para anotacion

funcional ort6loga

3.1.4.5. Gestion de Voliimenes y Persistencia

La arquitectura implementa una estrategia de volimenes que garantiza la persistencia y

comparticion eficiente de datos:

Volumen de datos: . /data montado en todos los servicios de andlisis, funcionando

como file system centralizado

= Persistencia MongoDB: Volumen dedicado mongodb_data para garantizar la inte-

gridad de los datos de usuario

= Volimenes de cédigo: Montaje de directorios de desarrollo para facilitar el desarrollo

iterativo

= Socket Docker: Acceso controlado a /var/run/docker.sock para servicios que

requieren orquestacion de contenedores adicionales

3.1.4.6. Red de Comunicacion y Monitoreo

Todos los servicios operan dentro de la red interna fungigt-network, garantizando comu-
nicacion segura y eficiente entre microservicios. Cada servicio implementa healthchecks au-
tomdticos para monitoreo continuo del estado operacional, con configuraciones especificas

de intervalos, timeouts y reintentos segun la criticidad de cada componente.
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3.1.4.7. Perfiles de Despliegue

La arquitectura soporta multiples perfiles de despliegue para adaptarse a diferentes escena-

rios de uso:

= Perfil por defecto: Servicios principales para operacién estdndar de la plataforma

= Perfil ”’tools”: Contenedores especializados (BRAKER3, CheckM) para anélisis

avanzados y operaciones manuales

3.1.4.8. Justificacion Técnica y Cientifica

Laimplementacion de contenedores Docker en FungiGT responde a la complejidad inheren-
te del andlisis genémico de hongos, que requiere la orchestacién de maltiples herramientas
bioinformaticas especializadas, cada una con requisitos especificos de dependencias y con-
figuracidn. La plataforma integra tecnologias heterogéneas —desde Node.js para interfaces
web hasta herramientas nativas de C++ como BRAKER3— que tradicionalmente presentan

conflictos de dependencias y problemas de compatibilidad entre sistemas operativos.

Los contenedores proporcionan encapsulacion completa de cada componente con sus de-
pendencias exactas, garantizando reproducibilidad cientifica esencial para la validacion de
resultados en investigacion gendmica. La arquitectura de microservicios permite escalabili-
dad granular: médulos computacionalmente intensivos como la anotacion gendmica pueden
ejecutarse en recursos dedicados con mayor capacidad de procesamiento, mientras que ser-

vicios de interfaz mantienen baja latencia para una experiencia de usuario 6ptima.

Esta flexibilidad arquitecténica es crucial para adaptarse desde estaciones de trabajo indivi-
duales hasta infraestructuras de computacion de alto rendimiento, facilitando la adopcion

de FungiGT en diversos entornos académicos y de investigacion.
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Capitulo 4

Diseno Propuesto

4.1. Descripcion General de Moddulos

El disefio del sistema propuesto para la plataforma FungiGT se basa en decisiones estratégi-
cas orientadas a proporcionar una estructura modular y escalable, garantizando la claridad,
facilidad de uso y eficiencia operativa. Este capitulo profundiza en las razones fundamen-
tales que justifican cada eleccion de disefio, explicando no solo como se implementé cada

mddulo, sino también por qué se tomd cada decision especifica.

Inicialmente, el disefio modular del sistema surgi6 como respuesta a la necesidad de es-
tructurar adecuadamente un proyecto que combina la bioinformatica con la ingenieria te-
lematica. El desafio principal radicaba en la integracién de conocimientos bioinforméti-
cos complejos, introducidos por el Centro de Biotecnologia Daniel Alkalay Lowitt (CB-
DAL)(https://cbdal.usm.cl/), cliente del proyecto, con las capacidades técnicas propias del
area telematica. Esta situacion demandé un esfuerzo significativo en el aprendizaje y manejo
de conceptos bioinformadticos especificos, tales como anotacidn de genes, andlisis funcional

y filogenético, asi como métricas de calidad especificas en gendémica.

Durante las primeras etapas del proyecto, se llevaron a cabo multiples reuniones con el
cliente, Esli Lobaina, para identificar y comprender sus requerimientos especificos, aclarar

términos técnicos y definir claramente los objetivos. En este proceso, qued6 en evidencia
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que no existia previamente una herramienta integral capaz de automatizar y gestionar todo
el flujo de andlisis gendmico requerido por el cliente. Asi, surgid la necesidad imperiosa de

desarrollar FungiGT como una solucidn tnica e integral.

Una de las dificultades més relevantes que enfrenté el equipo durante el desarrollo fue
la limitacion en la disponibilidad préctica de infraestructura dedicada exclusivamente pa-
ra pruebas de sistemas bioinformdticos en etapa de creacion. Si bien el Departamento de
Electrénica dispone de salas con computadores que podrian eventualmente utilizarse para
el despliegue de la plataforma, el proyecto se desarrollé principalmente en entornos loca-
les, distribuidos entre los equipos personales de los integrantes del equipo y un equipo del
CBDAL, lo cual fue suficiente considerando que el sistema esta disefiado para funcionar

inicialmente en una maquina individual.

Este enfoque permiti6 validar la funcionalidad general del sistema en condiciones controla-
das, priorizando la portabilidad y simplicidad en el despliegue. Por esta razén, se opté por
utilizar Docker como tecnologia base, ya que facilita el empaquetado de herramientas bioin-
formaticas y sus dependencias en entornos aislados, reproducibles y ficilmente trasladables

entre sistemas.

No obstante, cabe sefialar que ain no se ha realizado un despliegue en un entorno de pro-
duccidn con uso intensivo de datos, por ejemplo, en un estudio especifico sobre una especie
de hongo como Trichoderma, que involucre el andlisis simultdneo de una gran cantidad
de genomas. Si existiera la posibilidad de trabajar con un conjunto distribuido de equipos
—como un cldster interno— se podria extender esta arquitectura utilizando orquestadores
como Kubernetes para implementar balanceadores de carga y paralelizar procesos entre
contenedores. Si bien esta implementacion atin no se ha abordado por las condiciones ac-
tuales del proyecto, representa una proyeccion natural para trabajos futuros, especialmente
en contextos de mayor escala de uso y colaboracion entre laboratorios. A continuacion, se
presentan detalladamente las decisiones de disefio y justificacion tedrica para cada médu-
lo del sistema propuesto, asegurando su comprension por parte de lectores tanto del area

telematica como bioinformatica:

El cuadro 4.1 presenta una descripcion clara y organizada de los médulos principales del
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sistema propuesto en la plataforma FungiGT. Cada mdédulo estd detallado con un propé-
sito especifico y claramente vinculado a las secciones donde se explican de manera mds
exhaustiva. El médulo de Control de Calidad (M1) se encarga de verificar la integridad
de los archivos gendémicos y generar reportes necesarios para garantizar la validez de los
andlisis posteriores. El médulo de Anotacion (M3) facilita la identificacion precisa de ge-
nes y elementos regulatorios dentro de las secuencias gendémicas. Por otro lado, el médulo
de Andlisis Funcional (M4) asigna funciones especificas a estos genes, lo que permite una
comprension mds profunda del rol biolégico que desempefian. El médulo de Andlisis Filo-
genético (M5) construye drboles filogenéticos para explorar y entender relaciones evolutivas
importantes entre organismos. Ademads, la plataforma integra herramientas avanzadas espe-
cializadas para andlisis funcional y filogenético mediante los médulos M5 y M6, utilizando
herramientas como OrthoVenn y AntiSMASH, asi como métodos especificos para genomas
completos y MLSA. Para gestionar de manera eficiente los datos que fluyen entre cada he-
rramienta, el modulo de Sistema de Archivos (M9) actia como un gestor centralizado de
entrada y salida, asegurando que los resultados de un proceso se encaminen correctamente
como insumos del siguiente. El mdédulo de Visualizacion de Datos (M8) genera representa-
ciones graficas a partir de los resultados obtenidos en los médulos de Anélisis Filogenético
(MS5) y Analisis Funcional (M4), facilitando la interpretacion de informacién compleja. Fi-
nalmente, el médulo Dr Fungito (M10), un agente de IA capaz de interpretar las imdgenes
producidas por M8, transforma estas visualizaciones en reportes inteligentes para el investi-
gador. Esta tabla resalta la estructura modular y claramente definida del sistema, que permite

una interaccion intuitiva y eficiente entre los distintos componentes.
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Médulo Propésito Seccién

Adquisicion

Descarga de archivos genémicos 4.1.1.1
M1)
Control de Calidad Verifica la integridad de los archivos 4112
M2) genémicos y genera reportes de calidad.
Anotacion Realiza la anotacion de genes, ARN y 4113
M3) elementos reguladores en las secuencias.
Andlisis Funcional Determina las funciones de los genes 4114
(M4) y categoriza segtn su rol bioldgico.
Andlisis Filogenético Construye arboles filogenéticos para 4116
M5) estudiar relaciones evolutivas.
Integracion de herramientas | Integra herramientas como OrthoVenn 4117
de andlisis funcional (M5) y AntiSMASH para un andlisis completo.
Integracion de herramientas | Implementa herramientas para analisis 4118
de andlisis filogenético (M6) | de genoma completo o MLSA.
Visualizacion de datos Proporciona graficos y visualizaciones 4118
(M8) para interpretar resultados gendmicos.
Sistema de archivos Integra un explorador de archivos en la interfaz 4119
(M9) para la gestion de datos genémicos
Dr. Fungito Integra un asistente inteligente en la interfaz 41110
(M10) para la generacion de reportes

Cuadro 4.1: Descripcion de médulos

4.1.1. Diseno de Modulos del Sistema

En esta seccidn se presenta el disefio de cada médulo del sistema.

4.1.1.1. Adquisicién (M1)

El primer paso fundamental para realizar un andlisis gendmico es la adquisicion de secuen-
cias genémicas completas y de calidad. Para ello, se requiere obtener genomas previamente
secuenciados desde bases de datos ptiblicas que garanticen informacién confiable y actuali-

zada. En el contexto de este proyecto, se opt6 por utilizar la herramienta NCBI Datasets

28



en su version de linea de comandos (CLI), la cual permite automatizar la descarga de geno-

mas de manera eficiente mediante el uso de nimeros de acceso (accession numbers).

Los nimeros de acceso funcionan como identificadores tnicos asignados a cada genoma
dentro de la base de datos del NCBI, lo que facilita localizar y descargar especificamente
los genomas de interés sin ambigiiedad. Esta estrategia no solo reduce la posibilidad de
error humano al seleccionar los archivos, sino que también permite replicar el proceso en

distintos entornos de manera consistente.

download
Eﬂﬂﬁﬁﬁiﬁﬂ
| want to
xon
download

accession

metadata + data

download/
summary

datasets

taxon

genome summary

1 virus |
—{protein+]

| want to look at
metadata

rehydrate

Figura 4.1: Comandos disponibles de NCBI Datatasets CLI

El uso de NCBI Datasets CLI permite no solo obtener la secuencia gendmica, sino tam-
bién acceder de forma sencilla y estructurada a los archivos asociados con informacién
esencial para el andlisis, como metadatos taxondmicos, versiones de ensamblaje y diferen-
tes formatos de archivo (FASTA, GenBank). Como se muestra en la Figura 4.1, el comando

principal datasets ofrece dos subcomandos clave:

» download: permite descargar tanto los datos gendmicos como todos los metadatos
asociados. Por ejemplo, se pueden obtener secuencias completas junto a la informa-

cion taxondémica y de ensamblaje de un organismo especifico.
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= summary: proporciona unicamente un resumen de los metadatos, ideal para inspec-

cionar informacidn antes de realizar una descarga masiva.

Por ejemplo, para descargar el genoma de un hongo especifico del género Trichoderma, se

puede ejecutar el siguiente comando:

datasets download genome taxon "Trichoderma virens"

Este comando descargard el genoma y todos los archivos asociados (incluyendo archivos
FASTA y GenBank, y un archivo con metadatos detallados) directamente desde la base
de datos de NCBI, asegurando asi que los datos de entrada para el anélisis sean vélidos,

completos y facilmente trazables hasta su origen.

Esta funcionalidad resulta fundamental para la reproducibilidad y confiabilidad de los anéli-
sis realizados en la plataforma, sentando una base s6lida para todos los médulos siguientes

del sistema, la referencia a esta imagen y a la herramienta como tal se encuentra en [12].

4.1.1.2. Control de Calidad (M2)

Lanecesidad de evaluar la integridad y calidad de los archivos genémicos surge debido a que
cualquier error o dato incompleto en las secuencias puede afectar drasticamente los anélisis
posteriores. Este modulo implementa métricas criticas en genémica, como N50 (indicador
clave que mide la continuidad de los ensamblajes), nimero y longitud media de contigs.
Estos pardmetros permiten al usuario verificar ripidamente si los datos obtenidos cumplen

con los estdndares minimos para realizar andlisis fiables.
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Figura 4.2: Workflow de checkM

La referencia esta imagen se puede encontrar en [11] y esta presenta el flujo de trabajo
general para la inferencia de la calidad gendmica utilizando genes marcadores especificos
de linaje, un enfoque implementado por herramientas como CheckM. El diagrama se divide
en dos procesos principales: la generacion de informacién precomputada y el procesamiento

en linea de genomas putativos.

En la parte superior del diagrama se observa cémo, a partir de todos los genomas de referen-
cia con anotaciones génicas, se seleccionan genomas confiables que pasan por un control de
calidad. A continuacion, estos genomas son utilizados para inferir un drbol filogenético de
referencia. Mediante simulaciones, se identifican genes marcadores apropiados para cada
linaje evolutivo, decorando asi el arbol filogenético con estos genes especificos. Toda esta
informacién precomputada se almacena en conjuntos de datos y archivos de referencia que

serdn usados en etapas posteriores.

En la parte inferior del diagrama se muestra el procesamiento en linea, donde genomas
putativos (nuevos ensamblajes) se evalian. Primero, se calcula su posicion dentro del drbol

filogenético de referencia y se obtienen estadisticas de ensamblaje como tamafio del genoma,
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porcentaje de GC, y N50. Posteriormente, el genoma se incorpora al drbol junto con otros

genomas putativos y se estima su calidad basdndose en la presencia y caracteristicas de los

genes marcadores especificos de linaje. El resultado final es una tabla con estimaciones de

calidad para cada genoma evaluado.

Which lineage-specific e
set should be used?

Ramove B from tree
and use genomes in
B as proxies for G

Simulate incomplete and contaminated genomes:
70% complete:

20% contaminated:

Identify marker genes
which produce the best
quality estimates

Figura 4.3: Proceso de seleccion de genes marcadores

La Figura 4.3 ilustra el proceso de seleccion y validacion de genes marcadores especificos

de linaje para la estimacién de calidad genémica, utilizando simulaciones filogenéticas. El

flujo esta dividido en varios pasos secuenciales:

= A: Se parte de un 4rbol filogenético que agrupa diferentes genomas de referencia

(A, B, C, D, E) y un genoma objetivo (G) cuya calidad se desea evaluar. El objetivo

inicial es determinar cudl conjunto de genes marcadores especificos de linaje es el

mds apropiado para usar en la evaluacion de G.

= B: Para simular la evaluacidn realista de genomas no caracterizados, se elimina tem-

poralmente el genoma B del arbol y se utilizan los genomas de su mismo grupo fi-

logenético como referencias proxy para el genoma objetivo G. Este procedimiento

permite probar el sistema en ausencia de informacion directa sobre G.

= C: Se generan simulaciones de genomas con diferentes niveles de integridad y conta-

minacioén, por ejemplo, genomas con 70 % de completitud o con 20 % de contamina-
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cién. Estas simulaciones permiten calibrar y validar la precision de los estimadores

de calidad.

= D: Finalmente, se identifican aquellos genes marcadores que generan las mejores
estimaciones de calidad, evaluando su desempeio en las simulaciones anteriores y

seleccionando el conjunto éptimo para su uso en la evaluacién real de genomas.

Este proceso es fundamental para optimizar la precision en la estimacién automatizada de
la calidad gendémica, ya que permite seleccionar de manera informada los genes marcadores
mds confiables para cada linaje evolutivo, la referencia esta imagen se puede encontrar en

[11].

4.1.1.3. Anotaciéon (M3)

La anotacion es un proceso fundamental en la gendmica, ya que permite identificar elemen-
tos especificos dentro del genoma, como genes y regiones reguladoras. Las herramientas
elegidas para este médulo (Braker3, RAST y AUGUSTUS) fueron seleccionadas por su
reconocida precision y eficacia en la identificacion automatica de genes, ARN ribosomales

y ARN de transferencia, esenciales para el andlisis funcional posterior.
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Figura 4.4: Workflow de Braker3

La Figura 4.4 muestra el flujo de trabajo de anotacién gendémica automatizada realizado
por BRAKER3, integrando evidencia transcriptomica y proteica para lograr predicciones

de genes de alta calidad.

El proceso inicia con diferentes fuentes de entrada (input), que incluyen archivos de secuen-
cias gendmicas (genome . fa), bases de datos de proteinas (protein_db.fa), y datos de
ARN-seq ya sea en formato fastq, bam o mediante identificadores SRA. Las secuencias de
ARN-seq pueden ser procesadas utilizando herramientas como SRA toolkit o alineadas

al genoma con HISAT2.

Posteriormente, la herramienta StringTie se emplea para ensamblar transcritos a partir
de los datos de ARN-seq. Estos transcritos y los datos de proteinas sirven como base para
el entrenamiento y prediccion inicial de genes mediante GeneMarkS-T y GeneMark-ETP.

Se generan asi un conjunto de genes de alta confianza y un set de predicciones genéticas
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usando diferentes tipos de evidencia (hints from extrinsic evidence).

La siguiente etapa corresponde a la integracion de los resultados en el médulo AUGUSTUS,
que realiza un entrenamiento especifico con los datos procesados y produce predicciones
finales de genes. Finalmente, la herramienta TSEBRA combina los conjuntos de genes gene-
rados por GeneMark y AUGUSTUS, para entregar el resultado final de anotaciones genéticas

integradas.

Este workflow referente a [13] demuestra cémo BRAKER3 automatiza y unifica todas las
etapas necesarias para obtener anotaciones precisas, integrando informacion de multiples

fuentes y optimizando cada fase del proceso.

4.1.1.4. Analisis Funcional (M4)

Este mddulo proporciona informacion critica sobre el rol bioldgico de los genes anotados,
utilizando bases de datos estandarizadas como KEGG, GO y COG. Se seleccionaron he-
rramientas como OrthoVenn y BlastKOALA por su capacidad para categorizar claramente
funciones génicas y facilitar andlisis comparativos, fundamentales para estudios biolégicos

detallados.
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Figura 4.5: Workflow de Eggnog Mapper

La Figura 4.5 representa el flujo de trabajo completo de anotacién funcional automatiza-
da utilizando eggNOG-mapper, integrando prediccién de genes, bisqueda de ort6logos,

inferencia de ortologia y generacion de anotaciones.

= A. Prediccion génica: El proceso comienza con la identificacién de genes codifi-
cantes (CDS) y proteinas a partir de genomas completos (cromosomas o contigs),

utilizando herramientas como Prodigal o mediante el modo blastx. El resultado
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es un conjunto de proteinas predichas listas para su andlisis posterior.

B. Bisqueda de ortélogos: Las proteinas predichas se comparan contra bases de
datos de proteinas y perfiles HMM de eggNOG utilizando herramientas como HMMER,
DIAMOND y MMseqgs2. Estos métodos identifican proteinas homodlogas en bases de
datos bien curadas, generando una lista de ortdlogos semilla (seed orthologs) para

cada consulta.

C. Inferencia de ortologia: El sistema aplica filtros taxondmicos para seleccionar
el grupo ortélogo (OG) mds adecuado, considerando el alcance taxonémico de cada
consulta (bacterias, arqueas, virus, eucariotas). Posteriormente, se lleva a cabo una
inferencia filogenética fina que distingue entre ort6logos uno-a-uno (one-to-one) y
ort6logos uno-a-muchos (one-to-many), descartando especies irrelevantes y duplica-

ciones, para asi seleccionar los mejores ortélogos anotados.

D. Anotacién funcional: Finalmente, los genes y proteinas consultados son anotados
mediante la base de datos de eggNOG, asociando informacién funcional proveniente
de multiples bases de datos reconocidas como COG, FunCat, Gene Ontology, KEGG,
HGNC y Pfam. El resultado incluye archivos anotados en formato GFF y dominios
PFAM, proporcionando una descripcion exhaustiva y funcional de los elementos ge-

néticos identificados.

Este flujo de trabajo destaca cémo eggNOG-mapper[14] automatiza desde la prediccion

inicial de proteinas hasta la obtencién de anotaciones funcionales detalladas, facilitando

estudios de genémica comparativa y andlisis funcional en grandes conjuntos de datos geno-

4.1.1.5. Analisis Filogenético (M5)

El médulo de andlisis filogenético fue desarrollado con el objetivo de comprender las re-

laciones evolutivas entre especies de hongos a partir de la comparacion de sus genomas

completos. Para este propdsito, se implement6 la herramienta BinDash [15], que permite

37



calcular de manera eficiente y precisa la distancia genética entre multiples genomas, incluso

en computadores personales de recursos limitados.

A diferencia de métodos tradicionales basados en alineamiento de genes especificos, Bin-
Dash emplea técnicas basadas en el célculo de distancias utilizando sketches de k-mers
(fragmentos de longitud fija) para estimar rapidamente la similitud global entre genomas
completos. Este enfoque es especialmente ttil en gendmica comparativa y filogenética de
hongos, ya que evita la necesidad de alineamientos exhaustivos y permite analizar grandes

conjuntos de datos de manera escalable.
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Figura 4.6: Ejemplo de matriz de distancias genémicas generada por BinDash para especies
fungicas.

En la Figura 4.6 se muestra una matriz de distancias genémicas producida por BinDash a
partir de un conjunto de genomas de diferentes especies de hongos. Cada celda de la matriz
representa el grado de similitud (o diferencia) entre pares de genomas, calculado a partir

del anélisis de sus k-mers compartidos.

El uso de BinDash en la plataforma FungiGT resulta altamente relevante porque permite
construir matrices de distancias y dendrogramas filogenéticos de forma rdpida, robusta y

reproducible, facilitando la exploracion de relaciones evolutivas, la identificacién de agru-
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pamientos taxonémicos y la comparacién directa de genomas completos sin depender ex-
clusivamente de genes marcadores individuales. Esta metodologia amplia las capacidades
analiticas de la plataforma y garantiza resultados confiables y escalables en el andlisis filo-

genético de hongos.

4.1.1.6. Integracion de herramientas de analisis funcional (M6)

Este modulo fue disefado para facilitar la integracion y automatizacién de andlisis funcio-
nales avanzados dentro de la plataforma FungiGT. Tras evaluar diversas herramientas bioin-
formadticas, se opt6 finalmente por integrar eggNOG-mapper (eggNOGer) como solucién
principal, dada su robustez y capacidad para realizar anotaciones funcionales y asignacion
de ortologia a escala gendmica. Si bien se exploraron otras opciones como OrthoVenn y
AntiSMASH, la estructura modular del sistema permitié separar este componente para ges-

tionar su despliegue y operacion de manera independiente.

La integracion se realiz6 a través de un contenedor Docker dedicado, cuyo Dockerfile ins-
tala inicamente los componentes necesarios de eggNOG-mapper. No obstante, la base de
datos utilizada por eggNOG-mapper (aproximadamente 50 GB) no se incluye directamen-
te en el contenedor para evitar aumentar excesivamente el tiempo y tamafio de instalacion
del proyecto completo. En su lugar, se proporciona un script opcional para que el usuario
descargue la base de datos segtin necesidad. Esto asegura que el sistema sea més ligero y
flexible, permitiendo personalizar la instalacién en funcién de los recursos disponibles y de

los requerimientos de cada usuario.

4.1.1.7. Integracion de herramientas de analisis filogenético (M7)

Este médulo fue implementado para automatizar y simplificar los andlisis filogenéticos a
gran escala en la plataforma. Inicialmente se consideraron herramientas como pyANI y
BLASTn para la comparacion de genomas, pero finalmente se seleccioné BinDash debido
a su capacidad para generar matrices de distancias y dendrogramas filogenéticos de forma

répida y eficiente, comparando todos los genomas entre si sin requerir una base de datos
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externa.

La integracion de BinDash en FungiGT se realizé mediante un contenedor Docker dedicado,
que expone su propio puerto y se comunica con el resto del sistema de manera transparente

para el usuario.

4.1.1.8. Visualizacion de datos (MS8)

Este médulo es esencial porque facilita la interpretacidn rdpida y efectiva de resultados
complejos mediante graficos interactivos (mapas de calor, diagramas de vias metabdlicas).
Se seleccionaron especificamente herramientas graficas que simplifican considerablemente
la visualizacion, permitiendo al usuario tomar decisiones informadas basadas en los andlisis

realizados.

4.1.1.9. Sistema de archivos (M9)

Adicionalmente, se introdujo un médulo de gestion de archivos con el objetivo claro de
mejorar significativamente la experiencia del usuario. Este médulo permite una navegacion
sencilla dentro de la plataforma web para visualizar archivos de entrada y salida, evitando
la necesidad de acceder manualmente al explorador del sistema operativo. Esta decision

mejora notablemente la usabilidad y comodidad para los usuarios finales.

4.1.1.10. Dr. Fungito (M10)

El médulo Dr. Fungito constituye un agente de inteligencia artificial especializado en gené-
mica de hongos, disefiado para asistir a los usuarios investigadores tanto en consultas sobre
el funcionamiento general de la plataforma FungiGT como en la interpretacion inteligente
de los gréaficos generados por el médulo de visualizacion (M8). El sistema utiliza la API de
Anthropic con el modelo Claude Sonnet 4 para andlisis multimodal, permitiendo procesar

tanto texto como imagenes de manera integrada.
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Cuando los usuarios generan visualizaciones en los mdédulos de anélisis, estas imédgenes se
transforman automdticamente a formato base64 mediante funciones JavaScript que captu-
ran el contenido del canvas de renderizado y lo codifican en texto ASCII para su transmision
eficiente al servidor de Dr. Fungito. El agente puede interpretar matrices de distancias geno-
micas de BinDash, mapas de calor de anotaciones funcionales de eggNOG-mapper, y otros
tipos de gréficos cientificos, proporcionando andlisis bioldgicos especificos, identificacion

de patrones relevantes, y recomendaciones para andlisis adicionales.

Una funcionalidad destacada es la generacion automética de reportes inteligentes en forma-
to PDF que integran las interpretaciones de multiples imagenes analizadas. Actualmente, el
sistema de reportes estd optimizado especificamente para andlisis de BinDash y eggNOG-
mapper, incluyendo las imagenes originales junto con sus interpretaciones detalladas. Adi-
cionalmente, Dr. Fungito mantiene memoria contextual mediante MongoDB, permitiendo
consultas sobre el uso de la plataforma, navegacion entre médulos, y proporcionando con-

tinuidad en las conversaciones para investigaciones longitudinales complejas.

4.2. Diseno de Interfaz

La interfaz propuesta tiene como objetivo central facilitar la interaccién intuitiva del usuario
con los distintos mddulos y funcionalidades del sistema. En etapas iniciales del proyecto,
se planted la posibilidad de desarrollar una interfaz inteligente basada en un modelo avan-
zado de lenguaje natural (LLM), que pudiera interpretar consultas especificas de gendmica
en lenguaje natural y traducirlas automaticamente en comandos ejecutados sobre una con-
sola o terminal. El propdsito de esta idea inicial era permitir al usuario realizar andlisis y
visualizar resultados de manera fluida y automatizada, usando un chatbot similar a lo que

posteriormente se conoceria como Model Context Protocol (MCP).

Sin embargo, esta propuesta inicial resulté demasiado ambiciosa dada la complejidad técni-
ca, el entrenamiento especifico requerido y las limitaciones tecnolégicas existentes durante
el desarrollo del proyecto en 2024. Por esta razon, se decidid optar por una solucién mds

practica y realista, enfocandose en una interfaz grafica tradicional y estructurada, similar a
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plataformas bioinformaticas ya establecidas, como Galaxy. Esta decision permiti6 al equipo

avanzar con mayor eficacia, garantizando resultados concretos y funcionales.

Actualmente, la plataforma FungiGT expone claramente sus funcionalidades mediante end-
points REST, lo que facilita considerablemente la futura implementacién de un sistema
MCP. Aunque dicha implementacién no es abordada directamente en este proyecto, la ar-
quitectura modular y la disponibilidad de estos endpoints proporcionan una base sélida para

futuras integraciones inteligentes, potenciando asi la evolucion tecnolégica de la plataforma.

El disefio final consideré especialmente la facilidad de uso, accesibilidad y claridad para el
usuario final, aprovechando tecnologias modernas y gréficas interactivas. Asimismo, se tuvo
en cuenta desde el inicio la alta demanda computacional inherente a las herramientas bio-
informaticas integradas, debido a algoritmos especificos como buisquedas por alineamiento
de secuencias (BlastN), prediccion probabilistica de genes (AUGUSTUS, Braker3) o cate-
gorizacién funcional avanzada (Eggnog Mapper). Para abordar estos desafios técnicos, se
emplearon contenedores Docker que aseguran una eficiente gestion de recursos, estabilidad

del entorno y escalabilidad operativa.

i — 3 Login M1- Adquisicion LTI e s M3 Anotacién
calidad

Investigador

h

Seleccion de
analisis

[y s Me: M4: Andlisis e
|M1D' RENHEIAH Visualizacion H funcional | R E Rl

M3: Sistema de
archivos

Figura 4.7: Modelo de navegacion del sistema

En la figura 4.7 se presenta el modelo de navegacién de la plataforma FungiGT. Si bien el
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flujo general coincide con el planteado en el diagrama de arquitectura de la figura 3.2 , el
objetivo en este caso es representar de forma explicita como interactda el usuario con cada

uno de los modulos del sistema.

Los médulos funcionales estan representados mediante cajas de bordes curvos, cada una con
una breve descripcion de su propésito. Por otro lado, las cajas de bordes rectos indican las
distintas vistas o interfaces gréficas que componen la plataforma. Cabe destacar que algunas

vistas agrupan multiples herramientas, lo cual se refleja en el modelo.

Por ejemplo, en la vista correspondiente al médulo de andlisis funcional, se integran tanto
eggNOG-mapper como BlastN. En este contexto, el usuario debe seleccionar el tipo de
andlisis que desea realizar, lo que a su vez determina el tipo de archivo de salida que se
generard. Este modelo permite visualizar claramente como se estructura el flujo de trabajo

desde el punto de vista de la experiencia del usuario.
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Capitulo 5

Resultados

En esta seccion se presentan los diferentes casos de uso correspondientes a cada uno de
los médulos principales de la aplicacion, abarcando desde el proceso de instalacion y la
utilizacién de la plataforma, hasta la integracion de contenedores Docker. Cada caso de
uso es validado detalladamente, incluyendo la descripcion de su flujo de operacién, precon-
diciones, actores involucrados y postcondiciones esperadas. Ademds, se proporciona una
justificacién argumentada para cada caso de uso especifico, demostrando la correcta im-
plementacién y funcionamiento de las funcionalidades clave del sistema. mismo validando

argumentativamente el caso de uso especifico

5.1. Caso de Uso: Adquisicion + Sistema de archivos

5.1.1. Objetivo del médulo

Ese modulo es importante ya que nos permite descargar correctamente el genoma de nuestro

interes teniendo su numero de accesion correspondiente a la base de datos de NCBI.

5.1.2. Caso de uso M1+M9

= Actor: Usuario investigador
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= Precondicién: El usuario ha ingresado correctamente a la plataforma.
= Flujo principal:

1. El usuario ingresa al médulo de adquisicion.
2. Selecciona el nimero de accesion.
3. Hace clic en ”Descargar genoma”.

4. Fl sistema devuelve el archivo descargado en el directorio data visible en el

sistema de archivos.

= Postcondicion: Se muestran mensajes de validacion de la descarga.

5.1.3. Diagrama de caso de uso M1+M9

Sistema

Seleccion de ndmero de genoma de hongo M1:Adquisicidn

Investigador

M9: Sistema de

Revision y extraccion del genoma descargado .
archivos

Figura 5.1: Caso de uso del médulo de Adquisicién
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5.1.4. Evidencia funcional

i FungiTG £ GenomasNCBI X Anotacién Gendmica b Analisis Visualizacion

O Explorador de Archivos ® Conectado

0000 € NCBI Datasets Genome Downloader

@ data / raw / genomes / 1749172111508 / GCF_000170395.1

Modo de descarga

|- GCF_000170995.1 genome.zip 1"}3 5/6/2025

Nimero de accesién

1 glementos
Ntimero de accesion

GCF_000170995.1

Opciones a incluir

S| (| (e

Nivel de ensamblaje

Cualquiera

L Descargar genoma(s) # Probar con ejemplo (E. coli)

Completado

Descarga completada
Se han descargado 1 genoma(s) correctamente.
Haz clic en los enlaces para descargar los archivos ZIP:

GCF_000170995.1: B GCF_000170995.1_genome.zip

Figura 5.2: Vista del médulo de adquisicion con el resultado de la descarga de Trichoderma
virens Gv29-8
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Extraer: GCF_000170995.1_genome.zip
Cémo deseas extraer el archivo?

® Extraer en la misma carpeta

(O Extraer en una nueva carpeta

Cancelar @

Figura 5.3: Vista del médulo de adquisicion en el proceso de extraccion del .zip que contiene
el archivo .fha

O Explorador de Archivos ® Conectado

@ data / raw / genomes / 1749172111508 /...

|= GCF_000170995.1_TRIVI_v2.0... Hr;j: 3/6/2025

1

GCF_000170995.1_TRIVI_v2.0_genomic.fna - 37.69..
elementos

00060

Figura 5.4: Vista del médulo de sistema de archivos en donde se evidencia la existencia del
archivo .fna para realizar anotaciones
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5.1.5. Validacion del caso de uso M1+M9

Las Figuras 5.2, 5.3 y 5.4 ilustran la ejecucién exitosa y la validacion del flujo correspon-
diente a este caso de uso especifico. En este escenario, se verifica que la plataforma FungiGT
permite acceder y descargar correctamente cualquier genoma de hongo previamente secuen-
ciado y disponible en la base de datos de NCBI. Asimismo, se demuestra que la descarga y
extraccion del archivo genémico pueden realizarse directamente desde la propia plataforma,

facilitando el acceso y la gestion de los datos para el usuario final.

5.2. Caso de Uso: Calidad y Sistema de Archivos

5.2.1. Objetivo del médulo

Este médulo es fundamental porque permite calcular métricas clave para evaluar la calidad
de los genomas antes de proceder con las siguientes etapas del anélisis. Garantizar la inte-
gridad y confiabilidad de los datos de entrada es esencial para obtener resultados validos en

la anotacioén y andlisis funcional o filogenético.

5.2.2. Caso de uso M2+M9

= Actor: Usuario investigador

= Precondicién: El usuario ha accedido correctamente a la plataforma y dispone de un

archivo genémico descargado.
= Flujo principal:

1. El usuario accede al modulo de Calidad.

2. Selecciona la carpeta de entrada donde se encuentra el archivo del genoma en

formato .fna.
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3. Configura los pardmetros para el anélisis de calidad, como el tipo de workflow,

el ndmero de hilos y otras opciones avanzadas necesarias.

4. Ejecuta el proceso de control de calidad mediante CheckM.

5. El sistema procesa la informacion y devuelve los reportes detallados sobre la

calidad del genoma.

= Postcondicién: El usuario visualiza los registros y reportes generados, pudiendo asi

validar la calidad del genoma antes de proceder con la anotacion.

5.2.3. Diagrama de caso de uso M2+M9

£

Investigador

Sistema

M2:Calidad

Seleccion de parametros y archivo fna——f

M9: Sistema de
archivos

Revision de los reporfes tsv generados———»|

Figura 5.5: Caso de uso del médulo de Calidad y Sistema de Archivos
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5.2.4. Evidencia funcional

@ data / raw / genomes

[ 1748987069800
[ 1748987081532
[ 1748987612113
[ 1748989008726
[0 1748989281619
[ 1748989325498

[ 1748989465817

o

1748989618653

1748989883546

o

o

1748990107974

[ 1749092433172

0 17491721M508

0

braker3

3769

MB

GCA_000170995.2 ..

14 elementos

0000

O Seleccionar Herramienta

Elige |a herramienta que deseas utilizar:

CheckM - Control de Calidad

© Configuracién de CheckM

Herramienta para evaluar Ia calidad y completitud de genomas

Configuracion Principal

Tipo de Workflow

Lineage Workflow ~

Extension de Archivo (-x)

fna

Configuracién de Rutas

Ruta de entrada (carpeta con genomas)

C:\Memoriacosas\FungiGT\data\raw\genomes

Los genomas serén tomades de esta carpeta
Ruta de salida (resultados)

C:\Memoriacosas\FungiGT\data\results\quality_control

Nimero de Hilos (-t)

Figura 5.6: Interfaz del médulo de calidad, mostrando la configuracién principal y seleccion
de rutas de entrada y salida.
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Opciones Avanzadas

--reduced_tree [ --guiet [] --tab_table

Subir Archivos

Subir archives .fna a la carpeta de entrada
Elegir archivos | No se eligié ningan archive

{2 Subir Archivos

Comando Docker:

docker run --rm -v "CiiMemcriacesash\FungicT\data\raw'\genomes":/input -v
“C:\Memoriacosas\FunglGThdatabresultshguality control™:/output nanczoo/checkm:latest checkm lineage wf -t &
-¥ fna --reduced_tree /input foutput

dl] Estado de Anotaciones y Analisis de Calidad

TIPO DE ANALISIS ESTADO PROGRESO

B T

Iniciando analisis: Colocando genomas en arbol de referencia

Control de Calidad (CheckM) Ejecutando CheckM
Identificando genes marcadores en genomas
D T
Iniciando andlisis: Colocando genomas en Adrbol de referencia
Identificando genes marcadores en genomas
4 »

Figura 5.7: Vista del médulo de calidad donde se configuran opciones avanzadas, revision
del comando y ejecucion de CheckM.
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dll Estado de Anotaciones y Analisis de Calidad

TIPO DE ANALISIS ESTADO PROGRESQ

Control de Calidad (Checkh) Completado
Realizamde control de calidad y evaluacién final
Tiempo de ejecucidn: 0:06:09.415
CheckM completade exitosamente
4 G >

Figura 5.8: Vista del médulo de calidad tras la finalizacién del proceso de CheckM.

O Explorador de Archivos & Conectado

@ data  / results / quality_control [ storage

1 aai_ga - T/6/2025
O tree - TIG2025
|=  bin_stats_ext.tsw 188 KB TIG2025
|=  bin_statsanalyzetsy 4562 T/6/2025
|=  bin_stats treefsw 456 B TIE2025
l= checkm_hmm_inf.. 21.7K2 TIG2025
|=  marker_gene _stats.. 305 K2 T/E2025
[= phylo_hmm_infop... 1.25KE T/6/2025
8 elementos

0000

Figura 5.9: Vista del sistema de archivos revisando los archivos generados por CheckM.
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marker_gene_stats.tsv

GCA_888178995.2_TRIVI_v2.8 genomic {'AEDF@2880834.1 553': {'PFE2719.18': [[3s, 9711}, 'ABDFE2808883.1_533°:
{'PFe@3s6.15": [[159, 224]]}, 'ABDFE2999805.1 S59°: {'Frele1s.17': [[7@, 16711}, 'AEDFO2800885.1 248':
{'TIGRe2432': [[88, 236]]}, 'AEDFE2P@ER91.1 326': {'PFe4568.15': [[958, 1843]], 'PFE4565.11': [[349, 213]],
'PFBE5E2.23': [[579, 956]1, 'PFe4ss3.18': [[1, 212]]1, 'PFe<ss1.9': [[87, 278]]}, 'AEDFEZee00es.1 1809°:
{'PFe@252.12": [[13, 91]1}, 'AEDFE .1 7388 1 24': {'PFeels4.28': [[3, 4311},
'AEDF@2098889.1_811': {'PFe1121.15': [[2, 193]]}, 'AEDFeZeeesad.l 3797": {'PFee237.14': [[1se, 236]]},
'AEDF@2088873.1_158': {'PFe34s4.18': [[381, 447]]}, 'ABDFezee@ee2.1 3472': {'TIGRE@392': [[1, 566111,
'AEDFE2088879.1_562': {'PFEAS28.14': [[18, 98]]}, 'AEDFOZoeeRd.1 2174": {'PFE2947.13': [[S8, 141]1%,
'AEDF@2098803.1_768': {'PFESess.12': [[544, s48]], 'PFe4997.7': [[7, 187]]1, 'PFe4ss3.13': [[357, 515]],
'PFB4998.12': [[653, 125@]], 'PFees23.15': [[183, 354]]}, 'AEDFe2080098.1 744': {'PFeelsi.ls': [[1e1, 178]],
'PFB3947.13': [[286, 2319]]}, 'ABDFE28@0081.1 3818°: {'PFE83E8.14': [[293, 385]]}, 'ABDFA280@E85.1 293°:
{'PF11987.3': [[828, 913]]}, 'ABDFO2800871.1 42': {'PFEE572.13': [[s2, 17411}, 'AEDFE2088883.1_S55':
{'PFee2s1.14": [[73, 115]]}, 'ABDFO280001.1 2252': {'Pree2sl.14': [[128, 182]], 'PFees73.16': [[187,
258]]}, 'ABDFe200@eel.l 1976': {'PFe1196.14': [[41, 85]]}, 'AEDFezeeese3.l 591°': {'TIGRee392': [[1, 71111},
'AEDF@2098805.1_2772': {'PFE8177.16': [[79, 25711}, 'ABDF@28@@Es3.1 493': {'PFE1195.14': [[28, 138]1},
'AEDFE2088853.1_1365': {'PFe4588.15': [[918, 1838]], 'PF@45ss.11': [[321, 385]], 'PF@@ss2.23': [[529, %88]],
‘PFB45E3.18': [[3, 382]], 'PF@45E1.3': [[33, 221]]1}, 'ABDFezeseesl.l 572': {'PFees?3.17': [[22s, 428]11,
'AEDFE2088881.1_475': {'PFE2378.14': [[295, 398]]}, 'ABDFezee@eel.1 2846': {'PF13603.1': [[84, 278]1},
'MEDF@2088891.1 489°: {'PFE@333.15': [[S18, 581]]}, 'ABDF@28@@EEs.1 467': {'FF@@318.15': [[161, 333]]},
'AEDFE2088891.1_705': {'PFe1489.15': [[178, 25711}, 'ABDF@zee@esl.1 186': {'PFreess7.1s': [[11e, 292]]1,
'AEDFE2098891.1_1458': {'PF13683.1': [[65, 123]]}, 'ABDFO28@@ES.1_3432': {'PF@sse@.15': [[354, 393]],
'PFBE562.23': [[1, 352]]}, 'ABDFE28ee00s.l 3483': {'PFe45s5.11°: [[5es, 573]], 'PFedss2.le': [[37, 49111,
'PFB45E1.9°: [[242, 434]]}, 'AEDF@2800004.1 3113': {'PFRE276.15': [[5, 8311}, 'ABDFO289E93.1_198':
{'PF@8237.14": [[48, 24]]1}, 'AEDFO2000005.1 3436': {'PFe5eee.12': [[s95, 798]], 'PFe49s7.7': [[28, 228]],
'PFB4983.13': [[492, 867]], 'PFe4ssE.12': [[8es, 1335]], 'Pre@s23.15': [[222, 488]]}, 'ABDFE28e0091.1 2311':
{'PFe15@9.12": [[&@, 194]]}, 'ABDFE2800085.1 333': {'PFe1746.16': [[221, 32711},

' AEDF@2088885 . 1_34555EAEDFA2A00BES. 1 3469 { FFE6421.7': [[1, 6711}, "ABDFE299@855.1_1713': { FFE5e8s.12':
[[744, 848]], 'PF@4937.7': [[78, 228]], 'PF@4382.13': [[514, 691]], 'PFe<sss.12': [[847, 1481]],
'PFBE623.15': [[331, 589]1}, 'ABDFE2800092.1 1213°: {'PFE177.16': [[11s, 221]]}, 'ABDF@2808858.1 52':
{'PF11987.3": [[628, 725]]}, 'ABDFE288E5.1 1125°: {'PFeeSs6.14': [[59, 118]]}, 'ABDFO2860881.1 3254':
{'Pre8416.17": [[2, 7311}

Figura 5.10: Visualizacién de un reporte .tsv generado por CheckM mediante el médulo
de sistema de archivos.

5.2.5. Validacion del caso de uso M2+M9

Las Figuras 5.6, 5.7, 5.8, 5.9 y 5.10 validan este caso de uso, ya que demuestran que la pla-
taforma FungiGT fue capaz de ejecutar el proceso de control de calidad con la herramienta
CheckM de forma exitosa. Ademas, se evidencia la utilidad del modulo de sistema de ar-
chivos para revisar y gestionar los archivos generados durante este proceso, facilitando la

trazabilidad y el manejo de los resultados.
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5.3. Caso de Uso: Anotacion y Sistema de Archivos

5.3.1. Objetivo del médulo

Este médulo es esencial dentro del flujo de trabajo gendmico, ya que permite realizar la ano-
tacion estructural del genoma previamente procesado. La anotacién consiste en identificar,
delimitar y clasificar regiones funcionales dentro de la secuencia genémica, tales como ge-
nes, exones, intrones, ARN y otras caracteristicas relevantes. El principal producto de este
proceso es un archivo en formato . gtf, el cual contiene la informacion detallada de las po-
siciones y caracteristicas de cada uno de los elementos anotados en el genoma. Este archivo
resulta fundamental para los andlisis posteriores, tales como estudios funcionales, filogené-
ticos, de expresion génica, y para la visualizacion de la arquitectura génica en plataformas

especializadas.

5.3.2. Caso de uso M3+M9

= Actor: Usuario investigador

= Precondicién: El usuario ha accedido correctamente a la plataforma y ha verificado

previamente la calidad del genoma a ser anotado.
= Flujo principal:

1. El usuario accede al médulo de Anotacion.

2. Selecciona la carpeta de entrada donde se encuentra el archivo del genoma en

formato .fna.

3. Configura los pardmetros necesarios para la anotacion, especificando las rutas
de los archivos de entrada y salida, asi como las opciones avanzadas disponibles

(por ejemplo, softmasking).

4. Ejecuta el proceso de anotacidn a través del botdn correspondiente, iniciando

la ejecucion de BRAKER3.
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5. El sistema procesa la informacién, mostrando los reportes de ejecucion y gene-

rando el archivo de genoma anotado en formato . gtf.

= Postcondicién: El usuario visualiza los registros y reportes generados, valida la co-
rrecta generacion de la anotacion y puede utilizar el archivo resultante para anélisis

funcionales o filogenéticos posteriores.

5.3.3. Diagrama de caso de uso M3+M9

Sistema

Seleccién de parametros y archivo fna——®  M3:Anotacion

Investigador

M9: Sistema de

Revision de los archivos de genoma anotados archivos

Figura 5.11: Caso de uso del médulo de Anotacion y Sistema de Archivos.
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5.3.4. Evidencia funcional

©) Exploradorde Archivos sceee (2] ANOtador de Genomas y Control de Calidad

0000

genomes / test_braker3 ¢ Seleccionar Herramienta

@data /ra

1284 Elige la herramienta que deseas utilizar:
= 8/8/2025

|=  GCF_000002B55.3...
BRAKERS - Anotacion de Genes

1 elementos

0000

2L Configuracion de BRAKER3

Herramienta para anotacién automética de genes en genomas eucariotas

Configuracién Principal

Especie (--species) * Archivo del Genoma (--genome) *
Aspergillus_niger ‘GCF_000002855.3_ASM285v2_genomic.fna
Mombre de s sp Mombre del archivo del ganoma

Archivo BAM (--bam) Archivo de Proteinas (--prot_seq)

Nimero de Hilos (-threads) *

8

Configuracién de Rutas

Ruta Completa de la Carpeta de Entrada *

Ci/Memoriacosas/FungiGT/data/raw/genomes/test_braker3

Ruta Completa de la Carpeta de Salida *

C:/Memoriacosas/FungiGT/data/results/test_braker3_1

Figura 5.12: Interfaz del médulo de anotaciéon mostrando la seleccién de especie, archivo

gendmico y rutas de input/output.
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Opciones Avanzadas

--softmasking

[ --keepCrf

[ --gff3 [ --fungus

[] --makehub ] --useexisting

Subir Archivos

Subir archivos a la carpeta de entrada
Elegir archivos | Mo se eligié ningdn archive

{f» Subir Archivos

Comando Docker:

docker run --rm
-v "C:/Memoriacosas/FungiaT/datas/raw/ genomes/test_braker3: /input™ %
-v "C:/Memoriacosas/FungiaT/data/results/test_brakerz_1:/output" '\
teambraker/braker3:latest
braker.pl %
--species=Aspergillus_niger %
--genome=/ input /GCF_@@0982855, 3_ASM235v2_genomic.fna
--threads=g \
--softmasking %
--workingdir=/output

Figura 5.13: Vista del médulo de anotacidn, configuracion de opciones avanzadas y ejecu-
cion de BRAKER3.

yossnsssis I WARNT

header of file /input

¥ Sum Jun 8 @6:23:56 in file foutput/Braker..

Anotacion (BRAKER3) Complatado
yossaniin U WARNING: ted whitespace in fasta header of file /in CF
¥ Sun Jun 8 @6:23:56 2825: Log information is stored in file foutput/braker..
yrarasssns U WARNING: Detected whitespace in fasta header of file /ingut/GCF
BRAKER3 completado exitosamente
4 G »

Figura 5.14: Vista del médulo tras la finalizacion exitosa del proceso de BRAKER3.
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O Explorador de Archivos ~ ® Conectado

0000

@ data  / results [ test_braker3_1

O Augustus - B/6/2025
O errors - B/6/2025
O GeneMark-ES - B/6/2025
O species - &/6/2025
|=  brakeraa 755 MB B/G2025
|=  brakercodingseq :2;_:.? B/6/2025
|=  brakergt 246 MB B//2025
|=  brakerlog 29.78 KB B/6/2025
|=  genome_headerm... 226 K2 B/6/2025
|=  what-to-citetat 1.36 KB B/G/2025
10 elementos brakergtf - 24.6 ME

0000

Figura 5.15: Visualizacion, a través del sistema de archivos, de los archivos generados por
BRAKER3.

5.3.5. Validacion del caso de uso M3+M9

Las Figuras 5.12, 5.13, 5.14 y 5.15 validan el funcionamiento del médulo, demostrando la
correcta seleccion y procesamiento del archivo genémico, la generacién del archivo anotado
y la gestion eficiente de los archivos mediante el navegador de archivos integrado en la

plataforma.
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5.4. Caso de Uso: Analisis Funcional y Sistema de Archivos

5.4.1. Objetivo del modulo

El objetivo principal de este mddulo es realizar andlisis funcionales exhaustivos a partir
de las secuencias de proteinas derivadas del genoma anotado. Utilizando eggNOG-mapper,
el sistema permite identificar ortdlogos, asignar funciones génicas y categorizar proteinas
en familias y dominios, tales como PFAM, COG y anotaciones de bases de datos funcio-
nales reconocidas. Los resultados generados son fundamentales para interpretar la funcién
bioldgica de los genes, establecer comparaciones funcionales entre organismos y facilitar

estudios de biologia molecular, biotecnologia y evolucidon.

5.4.2. Caso de uso M4+M9

= Actor: Usuario investigador

= Precondicion: El usuario ha accedido correctamente a la plataforma y ha verificado

la calidad y anotacion de los genomas a analizar.
= Flujo principal:

1. El usuario accede al médulo de Analisis Funcional.
2. Selecciona eggNOG-mapper de la lista de herramientas disponibles.

3. Especifica el archivo de entrada en formato . faa y define el nombre y ruta para
los archivos de salida generados por el andlisis (por ejemplo, . emapper.hits,

.emapper.orthologs, .emapper.annotations).

4. Configura pardmetros clave del andlisis, como el alcance taxondmico, el nime-
ro de CPUs, criterios de busqueda (modo, e-value, porcentaje de identidad), y

opciones adicionales para personalizar la salida y la ejecucion.

5. Inicia la ejecucion del andlisis funcional.

59



6. El sistema procesa los datos y genera los archivos de resultados, incluyendo

informacién sobre ortologia, anotaciones funcionales y hits de biisqueda.

= Postcondicion: El usuario puede acceder al médulo de visualizacion para explorar
los distintos graficos y reportes generados a partir de los archivos de resultados de

eggNOG-mapper.

5.4.3. Diagrama de caso de uso M4+M9

Sistema

Seleccion de paramefros y archivo faa o fna—# M4:A. Funcional

Investigador

M9: Sistema de

Revision de los archivos de analisis generados—» archivos

Figura 5.16: Caso de uso del médulo de Andlisis Funcional y Sistema de Archivos.

60



5.4.4. Evidencia funcional
d Analizador Funcional de Genomas

¢ Seleccionar Herramienta de Anilisis

Elige la herramienta que deseas utilizar:

eggNOG-mapper - Anctacién Funcional

Configuracion de eggNOG-mapper

Herramienta para anotacién funcional de proteinas v genes

@© K Informacién sobre Base de Datos

El alcance taxendmico determina qué nivel de la jerarquia usar para la anotacidn:

& Fungi (4751): Especifico para hongos
¥ Eukaryota (2759): Recomendado para hongos (més cobertura)
* @ Cellular organisms (1): Méxima cobertura taxonémica

Datos de Entrada

Ruta al Archivo de Entrada (-i) 0 [N g et et Nombre de Salida (-0) (3

/data/genomes/GCA_0D0988865.1.faa resultado_2406
Ruta absoluta al archive FASTA de proteinas MNombre base para los archivos de salida (sin extensién)

eggNOG-mapper utiliza una sola base de datos principal (~50 GB) que contiene informacién de multiples dominios taxendmicos.

Figura 5.17: Interfaz del médulo de andlisis funcional definiendo archivos de entrada y

salida.
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Datos de Entrada

Ruta al Archivo de Entrada (-i) @ Nombre de Salida (-0) @

/data/genomes/GCA_000988865.1.faa resultado_2406

Ruta absoluta al archivo FASTA de proteinas Nombre base para los archivos de salida (sin extension)

Configuracién Basica

Alcance Taxonomico (--tax_scope) Nimero de CPUs (--cpu)

¢ Eukaryota (2759) - Recomendado para hongos ¥ 8

[J Mostrar Opciones Avanzadas

Opciones de Busqueda

Modo de Busqueda (-m) E-value (--evalue) Porcentaje de Identidad (--pident)

Diamond ~ 0,001 0

Opciones de Salida y Ejecucién

Sin comentarios (--

no_file_comments) |:| Reanudar (--resume) |:| Sobrescribir (--override)

Figura 5.18: Vista del modulo de andlisis funcional configurando los pardmetros de ejecu-
cion de eggNOG-mapper.
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© Base de Datos eggNOG
3 ® VERIFICAR ESTADO
2 Disponible (47.18 GB)

dl] Estado de Analisis
HERRAMIENTA ARCHIVO ESTADO PROGRESO TIEMPO ACCIONES

eggNOG-mapper GCA_000988865.1.faa En progreso Az Cancelar

Figura 5.19: Vista del médulo de andlisis funcional durante la ejecucion del anélisis.

[ﬂ] Estado de Analisis

HERRAMIENTA ARCHIVO ESTADO PROGRESO TIEMPO ACCIONES
L] .
eggNOG-mapper GCA_000988865.1.faa Completado 100% 32m 555 Wer resultados  Eliminar

Figura 5.20: Vista del médulo de andlisis funcional tras la finalizacién del proceso.
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O Explorador de Archivos ® Conectado

0000

@ data / eggnog_results / T8062cdd-b0bT-44c1-84..,

= resultado_2406.e... 1":;; 24/6/2025
|= resultado 2406.e... 112 ME 24/6/2025
|z resultado_2406.e... A EB 24/6/2025

3 elementos  resultado_2406.emapperhits » 1.19 MB

00060

Figura 5.21: Visualizacién y exploracién de los archivos generados por eggNOG-mapper
mediante el sistema de archivos de la plataforma.

5.4.5. Validacion del caso de uso M4+M9

Las Figuras 5.17, 5.18, 5.19, 5.20 y 5.21 validan este caso de uso, ya que demuestran que la
plataforma FungiGT permite definir correctamente los archivos de entrada y salida, configu-
rar y ejecutar el andlisis funcional con eggNOG-mapper, y explorar los resultados generados
de manera eficiente mediante el sistema de archivos integrado. Esto garantiza la correcta
implementacion del flujo de andlisis funcional y su integracién con los médulos de visuali-

zacion y manejo de archivos.
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5.5. Casode Uso: Analisis filogenético y Sistema de Archivos

5.5.1. Objetivo del médulo

El objetivo principal de este médulo es permitir la comparacion filogenética de multiples
genomas de hongos a través del cdlculo eficiente de distancias gendmicas, utilizando la
herramienta BinDash. Gracias a su enfoque basado en sketches de k-mers, BinDash facilita
la estimacion rdpida y precisa de similitud genética entre genomas, permitiendo explorar
relaciones evolutivas, construir dendrogramas y realizar andlisis comparativos de manera
escalable y reproducible. Los resultados generados por este médulo son fundamentales para

estudios filogenéticos, delimitacion de especies y andlisis de diversidad gendmica.

5.5.2. Caso de uso M5+M9

= Actor: Usuario investigador

= Precondicion: El usuario ha accedido correctamente a la plataforma y ha verificado

la calidad y anotacion de los genomas a analizar.
= Flujo principal:

1. El usuario accede al médulo de Analisis Filogenético.

2. Selecciona el modo de operacion adecuado (por ejemplo, andlisis de genomas

completos o proteinas).

3. Especifica la carpeta de entrada donde se encuentran los archivos genémicos en
formato .fna o .faa (BinDash permite trabajar tanto con genomas anotados

como no anotados).

4. Configura los pardmetros necesarios, incluyendo el directorio de entrada, el
patrén de archivos, el prefijo de salida y las opciones avanzadas como el tamafio

de k-mer.

5. Inicia la ejecucidn del andlisis filogenético mediante BinDash.
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6. Elsistema procesa los datos y genera los archivos de resultados, como la matriz

de distancias (.txt) y el sketch binario (sketch.dat).

= Postcondicion: El usuario puede acceder al médulo de visualizacion para explorar las
matrices de distancias y dendrogramas generados, o examinar los archivos mediante

el sistema de archivos integrado.

5.5.3. Diagrama de caso de uso M5+M9

Sistema

Seleccion de parametros y archivo faa o fna—{ M5 Filogenia

Investigador

M9: Sistema de

Revision de los archivos de analisis generados—» archivos

Figura 5.22: Caso de uso del médulo de Anélisis Filogenético y Sistema de Archivos.
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5.5.4. Evidencia funcional

FungiGT = Genomas NCBI E Anotacién Genémica B Anél a
O Explorador de Archivos  sconcne (1) Analizador Funcional de Genomas
@ data / genomes / thicoderma C Seleccionar Herramienta de Analisis
soae Elige la herramienta que deseas utilizar:
= GCA 030015385.1.... ME
BinDash - Comparacién de Genomas y Calculo de ANI v
= GCA_ 030247165.1_...
37.87
l= GCA_030278935.1_. i
= GCA 030708095.1.... N
- - MB . . s .
dl Configuracién de BinDash
= GCA0307081051... . Herramienta ultrarrapida para comparacién de genomas y calculo de ANI (Average Nucleotide Identity)
3051
l= GCA_030770505.1_... e
® ;Qué es BinDash?
[ GCA 033030045.1_.. \ié
- Comparacién ultrarrapida: Compara genomas completos en  + Formatos sopertados: FASTA, FASTQ (comprimidos o no)
L ochossersiny segundos + Algoritmo avanzade: Binwise Densified MinHash
- o « Calculo de ANI: Estima Average Nucleotide Identity con alta )
! + Casos de uso: Genomas, metagenomas, pangenomas
precision
= GCA_033847385.1...
« Eficiente en memoria: Maneja terabytes de datos en laptops
. tipicas
3563
= GCA 0347694451 ... ME
10 elementos.
Modo de Operacién
Seleccionar operacién a realizar:
Completo - Sketch + Dist en un solo paso v

Configuracién Completa (Sketch + Dist)

Directorio de Genomas Patron de Archivos
/data/genomes/thricoderma *fna
Prefijo de Salida

test_analysis_thricoderma

) Mostrar Parametros Avanzados

B Interpretacién de Resultados

Formato de salida: Cada linea contiene 5 campos separados por tabulaciones:

* Genoma consulta (Q): Nombre del genoma de consulta

Genoma objetivo (T): Nombre del genoma objetivo
Distancia de mutacién: Entre Q y T (1-ANI)

Valor p: Significancia estadistica de la distancia
* indice de Jaccard: Similitud entre Qy T

Nota: Para genomas con ANI > 99.5%, se recomienda usar sketch size > 188

@ S @

Figura 5.23: Interfaz del médulo de andlisis filogenético, con el modo de operacion selec-
cionado y los directorios de entrada y prefijos configurados.
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Comando BinDash:

# Paso 1: Crear lista de genomas
1s /data/genomes/thricoderma®.fna > test_analysis_thricoderma_genomes.txt

# Paso 2: Crear sketch

bindash sketch %
--listfname="test_analysis_thricoderma_genomes.txt" \
--outfname="test_analysis_thricoderma.sketch”

# Paso 3: Calcular distancias (all-vs-all)

bindash dist \

“test_analysis_thricoderma.sketch™ \
--outfname="test_analysis_thricoderma_distances.txt"

dl] Estado de Analisis Funcional

TIPO DE ANALISIS ESTADO PROGRESQO ACCIONES
BinDash Creando sketch a0

Figura 5.24: Vista del médulo de andlisis filogenético durante la ejecucion de BinDash.

dl] Estado de Analisis Funcional

TIPO DE ANALISIS ESTADO PROGRESO ACCIONES

.

Figura 5.25: Vista del médulo de andlisis filogenético tras la finalizacion exitosa del proceso
de BinDash.
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O Explorador de Archivos ® Conectado

2t data / bindash_results / 7a937abd-0db8-4229-9,.,

|= test_analysis_thric... 7.36 KE 15/6/2025
|= test_analysis_thric... 672 B 15/8/2025
|= test_analysis_thric... 216 B 15/6/2025
|= test_analysis thric.. 20 KB 15/6/2025

[}
I
wn
[==1
—
L
=11

=
b
=
ra
(¥ ]

|= test_analysis_thric...

5

test_analysis_thricoderma.sketch.dat - 2.
elementos

00060

Figura 5.26: Visualizacion y exploracion de los archivos generados por BinDash mediante
el sistema de archivos de la plataforma.

5.5.5. Validacion del caso de uso M5+M9

Las Figuras 5.23, 5.24, 5.25 y 5.26 validan la correcta implementacion de este caso de
uso, demostrando que la plataforma permite configurar, ejecutar y visualizar exitosamente
el andlisis filogenético de genomas de hongos mediante BinDash, asi como gestionar los

archivos generados para su posterior interpretacion y andlisis comparativo.
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5.6. Caso de Uso: Visualizacion y Sistema de Archivos

5.6.1. Objetivo del modulo

El objetivo de este médulo es proporcionar una visualizacion adecuada y comprensible
de las salidas generadas por las distintas herramientas integradas en el flujo de trabajo de
FungiGT. Esto permite al usuario explorar, interpretar y presentar de manera efectiva los

resultados obtenidos a lo largo del andlisis genémico.

5.6.2. Caso de uso M8+M9

= Actor: Usuario investigador

= Precondicion: El usuario ha procesado datos genémicos con alguna de las herra-
mientas disponibles; en este caso, se ejemplifica con la visualizacién de anotaciones

generadas por eggNOG-mapper.
= Flujo principal:

1. El usuario accede al médulo de Visualizacion.
2. Selecciona el visualizador correspondiente al andlisis realizado.

3. Selecciona el archivo en formato . emapper.annotations u otro formato so-

portado por el visualizador especifico.
4. Procesa el archivo para su visualizacion.
5. Interactda con las herramientas de visualizacién, como realizar zoom, explorar

diferentes graficos disponibles y descargar el archivo visual generado.

= Postcondicion: El usuario puede generar un reporte del andlisis visualizado, por ejem-

plo, en formato PDF, utilizando el asistente Dr. Fungito.
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5.6.3. Diagrama de caso de uso M8+M9

Sistema

M8: Visualizacion

Selsccion del visualizador especifico——|

Investigador

M39: Sistema de
archives

Seleccitn del archivo a visualizar————»|

Figura 5.27: Caso de uso del médulo de Visualizacion y Sistema de Archivos.

5.6.4. Evidencia funcional

O Explorador de Archivos  sconeceie (1) Visualizador de Datos Genémicos

0000

o data C Seleccionar Tipo de Visualizacién

O analysisresults . 17612025 Elige el tipo de visualizacion que deseas utilizar:

0 bindash_results - 15/6/2025

Seleccione un visualizador v
3 bindash_uploads - 13/6/2025
03 blast db - 1/6/2025
3 blast_output - 1/6/2025
) braker_output - 1/6/2025
3 checkm_output - 1/6/2025
O3 downloads - 25/5/2025
) eggnog_db - 18/6/2025
£ eggnog_output - 1/6/2025
3 eggnog_results - 18/6/2025
3 eggnog_uploads - 18/6/2025

Figura 5.28: Interfaz del médulo de visualizacion de resultados.



O Explorador de Archivos  scoeceie (1) Visualizador de Datos Gendémicos

0000

© data < Seleccionar Tipo de Visualizacion

£ analysis_results . B — Elige el tipo de visualizacién que deseas utilizar:

(2 bindash results ) 197612025 [[ + EggNOG - Annotations, Seed Orthologs, Hits V]]
3 bindash_uploads - 13/6/2025

3 blast db - 1/6/2025

3 blast_output - 1/6/2025

2 broker output T v & Visualizador EggNOG

D checkm_output - 1672025 Procesamiento de archivos EggNOG-mapper: Annotations, Seed Orthologs y Hits

3 downloads - 25/5/2025

0 eggnog_db - 18/6/2025

3 eggnog_output - 1/6/2025

03 eggnog_results - 18/6/2025 [‘Ib

5 eggnog uploads . 18/ Arrastra archivos EggNOG aqui
2 genomes - lemn0E o haz dlic para seleccionar archivos
[ intermediate - 19/5/2025 Archivo

03 processed - 307372025

0 raw - 19/5/2025

O references - 19/3/2025

O temp - 1/6/2025

3 uploads - 30/5/2025

Figura 5.29: Vista del médulo de visualizacion seleccionando el visualizador especifico para
las salidas de eggNOG-mapper.

O Explorador de Archivos oo 1) Vlisualizador de Datos Genémicos

0000

@ data / eggnog output < Seleccionar Tipo de Visualizacién

S — Elige el tipo de visualizacién que deseas utilizar:

1 elementos

# EggNOG - Annotations, Seed Orthologs, Hits v

00060

& Visualizador EggNOG
Procesamiento de archivos EggNOG-mapper: Annotations, Seed Orthologs y Hits

Arra Suelta el archivo aq|

0 haz dic para seleccionar archivos

& Procesar Archivo EggNOG

Figura 5.30: Integracion del médulo de visualizacion con el sistema de archivos para cargar
archivos de anotaciones.
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Seleccionar Grafico: Categorias COG hd

Cat jas COG
ategorias [ Top 15 Categorias COG a E E

1250

1000

Frecuer

Figura 5.31: Utilizacion de la herramienta de visualizacion para explorar gréficos, interac-
tuar con ellos y alternar entre las diferentes visualizaciones disponibles para los archivos de
anotaciones.

5.6.5. Validacion del caso de uso M8+M9

Las Figuras 5.28, 5.29, 5.30 y 5.31 validan este caso de uso, ya que demuestran que la pla-
taforma FungiGT permite cargar correctamente archivos generados por herramientas como
eggNOG-mapper, seleccionar el visualizador apropiado, interactuar con las visualizaciones
disponibles y generar reportes de manera eficiente. De este modo, se garantiza que el mo-
dulo de visualizacion y sistema de archivos cumple su funcién de facilitar la exploracién e

interpretacion de los resultados gendmicos obtenidos.
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5.7. Caso de Uso: Visualizacion, Sistema de Archivos e In-

terpretacion Inteligente

5.7.1. Objetivo del médulo

El objetivo de este mddulo integrado es proporcionar una experiencia completa de andlisis
genémico que abarca desde la visualizacion interactiva de resultados hasta la interpretacion
automatizada mediante inteligencia artificial. Esta integracion permite al usuario no solo
explorar y gestionar los datos generados, sino también obtener interpretaciones biolégicas
especializadas y reportes inteligentes que faciliten la toma de decisiones en investigacion

gendmica de hongos.

5.7.2. Caso de uso M8+M9+M10

= Actor: Usuario investigador

= Precondicion: El usuario ha ejecutado anélisis genémicos (BinDash, eggNOG-
mapper, CheckM u otros) y dispone de archivos de resultados para visualizar e

interpretar.
= Flujo principal:
1. Elusuario accede al médulo de Visualizacién (M8) y selecciona el visualizador
correspondiente al tipo de andlisis realizado.

2. Utiliza el Sistema de Archivos (M9) para navegar y cargar los archivos de re-

sultados apropiados (matrices de distancias, anotaciones funcionales, etc.).

3. Procesa y visualiza los datos mediante graficos interactivos (mapas de calor,

dendrogramas, graficos de barras).

4. Interactda con las visualizaciones generadas, aplicando zoom, filtros y explo-

rando diferentes representaciones graficas.
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5. Envia las visualizaciones generadas a Dr. Fungito (M10) mediante el botén

Enviar a Dr. Fungito.

6. Dr. Fungito analiza automaticamente las imigenes y proporciona interpretacio-

nes bioldgicas especializadas.

7. El usuario puede realizar consultas adicionales sobre la interpretacion o solici-

tar la generacién de reportes inteligentes en formato PDF.
8. Los reportes generados se almacenan automaticamente en el Sistema de Archi-

vos para facil acceso posterior.

= Postcondicién: El usuario obtiene visualizaciones comprehensibles, interpretaciones
bioldgicas automatizadas y reportes profesionales que integran toda la informacion
analizada, facilitando la comunicacién de resultados y la toma de decisiones cientifi-

cas.

5.7.3. Diagrama de caso de uso M8+M9+M10

Sistema

Seleccion del visualizador especifico—® M&: Visualizacion

| MI: Sistema de
Hefe archivos

Figura 5.32: Caso de uso integrado de Visualizacion, Sistema de Archivos y Dr. Fungito.

Investigador

M10: Dr. Fungito
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5.7.4. Evidencia funcional

&, Procesar Archivo EggNOG

Archivo procesado exitosamente (12 graficos generados)

sl Estadisticas EggNOG

16669 11075 HITS

Total registros Queries Unicas Tipo de archivo

Seleccionar Grafico:

@ Anilisis de Hits Top 15 Queries con Mas Hits

AKPI0904.1
KPI5512.1
EKDABEZE 1
KKPOSDIE |
KPIGZ55.1
KKPOT064. 1
EKDANZ45.1
KPIES0L.1
EEDABA1E1
KKD96635.1
EKDAEETS 1
PI1ELS 1
EKDARA06.1
KKPITELA |

EKPI535T .1

a0
Namern de Hits

N/A

Cobertura

@ Analisis de Hits v

sonan

Figura 5.33: Interfaz del médulo de visualizacion con un grafico del top 15 de queries con

mds hits, generado a partir de la salida de EggNOG-mapper.
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& Procesar Archivo EggNOG

Archivo procesado exitosamente (12 graficos generados)

fil Estadisticas EggNOG

16669 11075 HITS N/A
Total registros Queries Unicas Tipo de archivo Cobertura
Seleccionar Grafico: [ 4 Grafico EggNOG V]
é Grafico EggNOG Top 15 Targets mis Frecuentes a n H

FBT5.EHK18513

1173701 AQADEEX3DE

T9B75.EHK2IT08

E357T.GINGAR

51453 EGRA9%E2

F9BT5 EHKZ2TZ

S00153 |0€K01000002_genel 6l

9875 EHKZEZSS

FOBTS EHK20821

29875 EHK1E090

FOBTS EHK19634

98T EHK1ELAT

F9875.EHK23059

9875 EHK17350

BI5TTGANEID

]
w
w

Fracuencia

Figura 5.34: Interfaz del médulo de visualizacién con un gréfico del top 15 de targets, ge-
nerado a partir de la salida de hits de EggNOG-mapper.
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A& Procesar Archivo EggNOG

Archivo d

(12 gréficos g

lil Estadisticas EggNOG

16669

Total registros

Dr. Fungito Al

Analisis Genémico + Imagenes 1A

€ggNUG-mapper, especiiicamente a5

a
queries (secuencias consultadas) que ‘ .
obtuvieron el mayor nimero de hits Seleccionar Grafico:
ortologos.
L . @ Anlisis de Hits
2. Interpretacién bioldgica
especifica para gendmica fingica oot
w0551
e
Los identificadores mestrados (KKP y KKO) oPOs038 1
sugieren secuencias proteicas de un genoma R
fungico anotado. Los resultados indican:
aoren 1
* - Genes altamente conservados: Las remes
queries con més hits (KKPO5357.1y KRPOBSOLL
KKP01814.1 con ~150 hits) representan RRORE4LEL
probablemente proteinas con funciones [—
esenciales y altamente conservadas a
través de multiples especies fiingicas.
oo
- e
oo

Limpiar memoria JCY
o

Escribe tu pregunta.

11075

Queries Gnicas

HITS

Tipo de archivo

N/A

Cobertura

@& Anélisis de Hits v

les con Mas Hits

w0
Mamero da Hits

Figura 5.35: Visualizacion enviada a Dr. Fungito para el andlisis inteligente del grafico de

las 15 queries con mas hits.
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3. Observaciones clave

® -« Distribucion relativamente uniforme:
La mayoria de targets muestran frecuencias
entre 3-4, indicando un genoma
balanceado

s - Target dominante: 63577.GQNE30
presenta |a mayor frecuendia (~6),
sugiriendo una familia génica expandida o
funcién critica

o - Plateau superior: Los dlfimos 5 targets

forman un grupo de alta frecuencia (4.5-6),
posiblemente genes housekeeping

¢ - Ausencia de outliers extremos: No

hay targets con frecuencias
desproporcicnadamente altas

¥ Ver mi memoria B Generar reporte
W Limpiar memoria ?

Escribe tu pregunta...

Archivo p do exi (12 gréficos

[l Estadisticas EggNOG

16669 11075

Total registros Queries tnicas

Seleccionar Grafico:

4 Grafico EggNOG

20873 EHK19533
1173701 A0AREEXIDS.
20875.E1020708

w3877 GameRE
sles3.EoRABen

500132 /0EKBI000002 gene1sn.
20875 Er20821

20875 Ercoas

0ars EmcaLeT

29875 EM23050

20075 ENKITISD

387750z

3
Frecuencia

HITS N/A
Tipo de archivo Cobertura
+# Grafico EggNOG ~

PR . | - [ [ |

Figura 5.36: Visualizacion enviada a Dr. Fungito para el andlisis inteligente del gréfico de
los 15 targets mds frecuentes.
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O Explorador de Archivos

fr data / reporis

N N N N

&

elementc

user_17500188097... S
44e251334-d75e-41... 192 ME
AfaeshId-T492 42 . 217 MR

Se6: @ Ver archivo

bb2 Descargar

REY Copiar ruta

Copiar nombre

Copiar ruta completa

Renombrar

2 B % G g

Eliminar

® Conectado

32137d...

d Visualizador de Datos Gen«

Dr. Fungito Al

Andlisis Gendmico + Imagenes |A

lignoceluloliticas

& - Respuesta a estrés: Genes de
supervivencia en ambientes variables

* - Patogenicidad/Simbiosis: Factores de
virulencia o interaccon planta-hango
segun el organismo

Este perfil sugiere un genoma fungico tipico
con un repertoric génico diversificado y peu
funciones metabdlicas especializadas.

Reporte generado (ID: 4face534-7492-
428e-b7b6-22af32137d70)

Reviza la carpeta reports enel File
Manager. "ras

:

Escribe tu pregunta...
/ﬁa

Figura 5.37: Generacion de reporte inteligente por Dr. Fungito, mostrado en la carpeta

data/reports, disponible para descarga.
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Top 15 Queries con Mas Hits

KXPOOID4. |
EEPISS1T.1
EXDSE873.1
ERPOS0EEL
EXPOEIEE 1
HEPO Y064, 1
LIRS
EEPOES00.1
EROEA1E1
RO 6 5.1
KXCREA TS
EEPOIA1RL
A0S 1
FEPOIE14.1

EXPOEIST.L

[ ™ 40 6 s 100 130 140 160
MNimaero de His

= Andlisis:

Analisis de Resultados eggNOG - Top 15
Queries con Mas Hits

1. Tipo de analisis detectado

Grafico de barras horizontales mostrando los resultados de anotacién funcional
mediante eggNOG-mapper, especificamente las 15 queries (secuencias
consultadas) que obtuvieron el mayor numero de hits ortélogos.

2. Interpretacion biolégica especifica para gendémica flngica

Los identificadores mostrados (KKP y KKQ) sugieren secuencias proteicas de
un genoma flngico anotado. Los resultados indican:

» = Genes altamente conservados: Las queries con mas hits (KKP053571y
KKP01814.1 con ~150 hits) representan probablemente proteinas con funciones
esenciales y altamente conservadas a través de muliiples especies flngicas.

* « Familias génicas expandidas: El alto nimerc de ortdlogos sugiere que

Figura 5.38: Parte del reporte PDF generado para ambos gréficos; en este caso, correspon-
diente al top 15 de queries con mads hits.
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Top 15 Targets mads Frecuentes

20875 EHKINS3E
TS0 AQANEETI0E
29075.EMK23708
GISTTGONGAE

51453 EGRAIOED

29675 EHKIITOE

500153 JOERDL00000_giseas ] 63
29675, EHKIEZSS

20875 ENKICHI

29075, EK18090

29875, ENK1F34

29875, ENK1E14T

29675 EHKZIN5S
29675.EHK17350

BISITOORERD

=3
W
w
=
e
L3

Frecuenca

4 Andlisis:

Analisis de Targets Gendmicos Fungicos -
eggNOG

1. Tipo de andlisis detectado

Grafico de barras horizontales que muestra la frecuencia de los 15 targets
(genes/proteinas) mas abundantes identificados mediante anotacion funcional
con eggNOG-mapper.

2. Interpretacion biolégica especifica

Este analisis representa la abundancia relativa de familias de genes ortdlogos
en el genoma fungico analizado. Los identificadores mostrados corresponden
a:

« Caodigos eggNOG (ej: 28875.EHK19533, 63577.GQNE30)
+ Grupos de genes ortélogos que comparten funcién evolutiva

+ Familias proteicas conservadas en hongos
La distribucion sugiere un core gendmico con funciones esenciales altamente

Figura 5.39: Parte del reporte PDF generado para ambos gréficos; en este caso, correspon-
diente al top 15 de targets.
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5.7.5. Validacion del caso de uso M8+M9+M10

Las Figuras 5.33, 5.34, 5.35, 5.36, 5.37, 5.38 y 5.39 validan la implementacion exitosa de
este caso de uso integrado. La evidencia demuestra que la plataforma FungiGT permite
una experiencia completa desde la carga y visualizacion de datos gendmicos hasta la in-
terpretacion automatizada mediante inteligencia artificial. El flujo integrado garantiza que
los usuarios pueden obtener no solo representaciones graficas de sus datos, sino también
interpretaciones bioldgicas especializadas y reportes profesionales, mejorando significati-
vamente la capacidad de andlisis y comunicacion de resultados en investigacion gendémica

de hongos.

5.7.6. Frontend

En esta seccidn se presenta el flujo de navegacion de la aplicacion FungiGT para el andlisis
gendmico. Se muestran las principales interfaces que guian al usuario desde el acceso inicial
hasta la visualizacion de los resultados, ilustrando la experiencia de usuario y la organiza-
cion funcional del frontend. Las capturas reflejan las pantallas clave involucradas en cada

etapa del proceso, facilitando la comprension integral del recorrido dentro de la plataforma.

Analisis Genémico Simplificado

Descarga, analiza y visualiza datos genémicos con nuestra plataforma integral

Caracteristicas Clave

o A ih

Descarga de Genomas Analisis Completo Visualizacién Avanzada

Acceso directo a bases de datos NCBI y otras fuentes para Anslisis filogenético y funcional con control de calidad Herramientas interactivas para visualizar resultados de
Ia descarga de genomas. integrado analisis genémicos

Figura 5.40: Landing page
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Bienvenido a FungiGT

Plataforma de anélisis genémico de hongos

Correo electrénico

(@ admin2@fungigt.com

Contrasefia
Q) serenann ®
[ Recordarme ;Olvidaste tu contrasefa?

O continla con
G Google == Microsoft

Al iniciar sesion, aceptas nuestros Términos de Senvicio y Politica de
Privacidad

;Mo tienes una cuenta? Registrate aqui

Figura 5.41: Login
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£ Genomas NCBI E Anotacién Genémica

O Explorador de Archivos ® Conectado

0000 £ NCBI Datasets Genome Downloader

@ data / raw / genomes / 1749172111508 / GCF_000170995.1

Modo de descarga

179
B

= GCF_0001709951 genomezip

5/6/2025 . ™
Numero de accesién

1 elementos
Numero de accesién

GCF_000170995.1

Opciones a incluir

3 protein “Ir ma <> cds

Nivel de ensamblaje

& Descargar genoma(s) & Probar con ejemplo (E. coli)

Completado

Cualquiera

Descarga completada
Se han descargado 1 genoma(s) correctamente.
Haz clic en los enlaces para descargar los archivos ZIP:

GCF_000170995.1: B GCF_000170995.1_genome.zip

Figura 5.42: Médulo de adquisicién
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FungiGT = Genomas NCBI X Anotacion Genémica 5 Analisis Visualizacién

© Bxplorador de Archivos s [ Anotador de Genomas y Control de Calidad

0000

 ceta 3 Seleccionar Herramienta

03 analysis_resuits Elige la herramienta que deseas utilzar:

£ bindasn resuts CheckM - Control de Calidad v

£ bindash_uploads
£ blast db
[ blast output

) braker_output

© Configuracion de CheckM

£ checkm output Herramienta pas

evaluar la ca

completitud de genom:
05 downlosds

) eggnog_db . .y P
Configuracién Principal

£ eggnog_output
Tipo de Workflow Nimero de Hilos (1)

[ eggnog_results

[ eggneg_uploads Lineage Workflow ~ 8

) genomes
Extension de Archivo ()

£ intermediate
) processed fna

0 raw

£ references

0 resuits ) .
Configuracién de Rutas
o temp
Ruta de entrada (carpeta con genomas)
£ wploads

09 visualizations

C:\Memoriacosas\FungiGT\data\raw\genomes

le READMEDE

Los genomas serén tom:

Ruta de salida (resultados)
CAMemoriacosas\FungiGT\data\results\quality_control é

deesta

eta

Opciones Avanzadas

[ --reduced_tree [ --quiet

Subir Archivos

Subir archivos fna ala carpeta de entrada

Elegir archivos |No se eligié ningun archive

& Subir Archivos

m

df) Estado de Anotaciones y Analisis de Calidad

TIPO DE ANALISIS ESTADO PROGRESO ACCIONES

© 2025 FungiGT. Todos los derechos reservados.

© 2025 FungiGT. Todos los derechos
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Figura 5.43: Mdédulo de anotacion (Calidad y Anotacién disponibles)
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Figura 5.44: Médulo de anélisis (Analisis funcional y filogenético disponibles)
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Figura 5.45: Visualizador - Seleccion de archivo de entrada
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Figura 5.46: Visualizador - Mapa de calor
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Para mantener la claridad y evitar redundancias, en lugar de incluir descripciones indivi-

duales bajo cada imagen, se ha optado por presentar a continuacién un cuadro 5.1 resumen

de los eventos y acciones principales del flujo de la plataforma. Esta estrategia facilita la

comprension integral del proceso y sintetiza las funcionalidades expuestas en las capturas

de pantalla anteriores, garantizando una presentacion concisa y ordenada del recorrido del

usuario en la aplicacion.

Evento

Interaccion

Accion

Objeto

Inicio de sesion

Clic en Iniciar sesion

Redireccion a pagina
de autenticacion

Pagina auth

Adquisicion de ge- | Seleccionar ntimero | Descarga de archivo | Archivo ge-

nomas de accesion y presio- | gendmico némico
nar Descargar

Control de calidad | Seleccionar  Anota- | Generacién archivos | Informe ca-
cion'y CheckM de calidad lidad

Anotacion Seleccionar  Anota- | Generacion anotacio- | Resultados
cion 'y Braker3 nes anotacion

Analisis funcional | Seleccionar Analiza- | Ejecucion y resulta- | Resultados
dory eggNOG dos analisis

Andlisis filogenéti- | Seleccionar Analiza- | Ejecucién y resulta- | Resultados

co dor y BinDash dos filogenia

Visualizacién Seleccionar Visuali- | Mostrar graficos Griéficos
zador

Dr. Fungito Seleccionar Visuali- | Presionar lupaverdey | Anélisis y
zador luego generar reporte | reportes de

graficos

Cuadro 5.1: Eventos del prototipo
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Capitulo 6

Validacion y verificacion

6.1. Verificacion Técnica

La verificacion técnica en FungiGT se enfoc6 en garantizar que cada componente del sis-
tema funcione correctamente segin las especificaciones técnicas establecidas. Para ello, se
implement6 una estrategia de testing multicapa que abarca desde la infraestructura Docker

hasta la funcionalidad individual de cada modulo.

6.1.1. Estrategia de Testing

La estrategia de testing adoptada contempla multiples niveles de verificacion:
= Testing de Infraestructura: Verificacion de la correcta inicializacién y funciona-
miento de los contenedores Docker.

= Testing de Integracion: Validacion de la comunicacién y operacion conjunta entre

microservicios.

= Testing Funcional: Comprobacion puntual de que cada médulo cumple con sus re-

quisitos y criterios especificos.
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= Testing de Salud del Sistema: Monitoreo continuo del estado operativo de los servi-

cios mediante healthchecks automatizados.

6.1.2. Testing de Infraestructura Docker

Todos los servicios de FungiGT cuentan con healthchecks autométicos que verifican cons-

tantemente su estado operacional:

= MongoDB: Comando mongo --eval "db.adminCommand('ping')" para com-

probar conexion y respuesta.

s Servicios Node.js: Solicitudes HTTP a endpoints /health para validar disponibili-
dad.

= Servicios Python: Validacion de respuesta correcta en puertos configurados.

Los healthchecks se configuraron con intervalos de 15 a 30 segundos, timeouts de 10 segun-
dos y hasta 5 reintentos antes de marcar fallo, garantizando deteccién temprana de proble-

mas.
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usign in. e

fungigt-quality-control

@ 615be3d368d7 & STATUS
Running (14 minut

Logs Inspect Bind mounts Exec Files Stats

TEWE ey e e =

> node server.js

# Servidor CheckM (Quality Control) ejecutandose en
M Endpoints disponibles:
GET /fhealth - Estado del servicio
POST jupload-checkm - Subir archivos gendmicos
POST /execute-checkm - Ejecutar analisis CheckM
GET /checkm-progress - Obtener progreso actual
GET Jc m-progress-stream - Stream de progreso (SSE)

nneT - T L il

New Request

http://localhost:4004/health

Params
Query Params

Key Value Description

Body

{} JSON v

Figura 6.1: Ejemplo representativo de healthcheck exitoso en el contenedor Docker de
CheckM.
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Se confirma que todos los demds servicios cuentan con configuraciones idénticas y reportan

estados operativos similares durante el periodo de evaluacidn.

6.1.3. Calculo de la tasa de disponibilidad

La tasa de disponibilidad de cada médulo de la plataforma FungiGT se evalué de forma
independiente, tomando como base el tiempo que demoré cada herramienta en ejecutarse

correctamente dentro del sistema.

Es decir, para cada herramienta se consideré como tiempo esperado de operacion el inter-
valo durante el cual la herramienta estuvo activa y en ejecucion, funcionando plenamente
en la plataforma. Por ejemplo, si CheckM demor6 30 minutos en completarse, ese fue el

periodo usado para calcular su disponibilidad.

Las pruebas se realizaron en un equipo con las siguientes caracteristicas: procesador con
6 nucleos fisicos y 6 nicleos virtuales (12 en total), 32 GB de memoria RAM, y alma-
cenamiento SSD con memoria DRAM, lo que contribuyé significativamente a mejorar la

velocidad de lectura y escritura de datos y, por ende, al rendimiento general de la plataforma.

Esta base sirve para establecer una referencia sélida de la disponibilidad y rendimiento de

las herramientas en un entorno controlado y de alto rendimiento.

Es importante destacar que, si bien esta tasa de disponibilidad es vélida para el entorno
local utilizado, la métrica puede variar en entornos diferentes, como infraestructuras en la
nube, donde factores externos como la velocidad de la maquina anfitriona y la configura-
cioén del contenedor Docker influirén en la disponibilidad y desempefio. En dichos casos, la
evaluacion deberd adaptarse considerando las particularidades de la infraestructura donde

se despliegue la plataforma.

La férmula utilizada para calcular la tasa de disponibilidad fue:

Ti ti
Disponibilidad = — [MPO OpeTatvo — x 100 %
Tiempo esperado de operacion

donde:
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= Tiempo operativo: tiempo total durante el cual la herramienta respondid correcta-

mente y estuvo funcionando.

= Tiempo esperado de operacion: duracion completa de la ejecucion de la herramienta

dentro de la plataforma.

Durante todas las pruebas realizadas, las herramientas se mantuvieron operativas y sin fa-
llos, por lo que la tasa de disponibilidad para cada médulo evaluado fue del 100 %, como
se resume en la Tabla 6.1. Esta tabla detalla el tiempo operativo registrado para cada moé-
dulo y su correspondencia con los casos de uso validados en el Capitulo 5, evidenciando la

estabilidad y robustez del sistema.

Por dltimo, cabe mencionar que, aunque la estabilidad fue 6ptima, se detectaron limitacio-
nes en la visualizacion de los logs de progreso. Por ejemplo, el médulo eggNOG-mapper
presenta un avance visual que se mantiene estancado en 5 % durante la mayor parte de la
ejecucion, para luego actualizarse abruptamente a 100 % al finalizar. Este comportamiento
afecta inicamente la percepcion visual del progreso y no influye en la disponibilidad ni el
correcto funcionamiento del médulo, constituyendo un aspecto de usabilidad susceptible de

mejora en versiones futuras.

. Tiempo - Tiempo 0 nibili- )

Servicio esperado operativo Caso de Uso (Capitulo 5)
dad ( %)
(h) ()

Adquisicion 0.05 0.05 100 Modulo Adquisicién
CheckM 0.2 0.2 100 Modulo Calidad
BRAKER3 6 6 100 Moédulo Anotacién
eggNOG-mapper 0.6 0.6 100 Médulo Anélisis Funcional
BinDash 0.08 0.08 100 Moddulo Anélisis Filogenético
Dr. Fungito 0.008 0.008 100 Modulo Dr. Fungito

Cuadro 6.1: Célculo ilustrativo de tasa de disponibilidad por servicio con referencia a casos
de uso validados en el Capitulo 5.

Estos resultados evidencian que, bajo las condiciones controladas de prueba, cada médulo
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de FungiGT operd de manera estable y sin interrupciones durante el tiempo esperado de
ejecucion. La tasa de disponibilidad del 100 % refleja la robustez del sistema en un entorno
local optimizado, tal como se describi6é anteriormente. Se destaca que esta métrica puede
variar en otros entornos con diferentes configuraciones de hardware o infraestructura, por
lo que futuras evaluaciones deberan considerar dichos factores para validar el desempefio

en contextos diversos.

6.1.4. Testing de Integracion de Servicios

Se implementaron pruebas especificas para validar:

Comunicacion entre servicios: Confirmacién de que los microservicios pueden in-

tercambiar datos correctamente a través de la red Docker.

= Gestion de archivos: Verificacion de la correcta operacion de los volimenes compar-

tidos para la transferencia de archivos entre servicios.

= Autenticacion distribuida: Validacion del sistema de autenticacion funcionando de

forma consistente en todos los servicios.

= Persistencia de datos: Comprobacion de que los datos se almacenan y recuperan sin

pérdidas ni corrupciones.

Un ejemplo claro de la correcta integracion entre médulos y el sistema de archivos se evi-
dencia en las Figuras 5.30 y 5.31 del Capitulo 5. En ellas, se muestra el proceso de arrastrar
y soltar un archivo directamente desde el explorador de archivos integrado hacia el médulo

de visualizacién, permitiendo cargar y explorar graficos de anotaciones genémicas.

Este flujo ejemplifica cémo los médulos interactian eficientemente con el sistema de archi-
vos compartido para facilitar la transferencia y gestion de datos. Aunque en otros mddulos
el proceso consiste en copiar y pegar rutas desde el explorador de archivos hacia los for-

mularios de entrada, el principio de integracion es el mismo, garantizando consistencia y
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trazabilidad sin necesidad de repetir exhaustivamente todas las figuras. Asi, se evita redun-

dancia mientras se valida la robustez de la integracion a lo largo de toda la plataforma.

Bienvenido a FungiGT

Plataforma de andlisis genémice de hangos

Correo electrénico

admin2@fungigt.com

Contrasefa

[) Recordarme iOlvidaste tu contrasefia?
O continda con
G Google == Microsoft

Al iniciar sesion, aceptas nues ngs de Senvicio y Politica de

#No tienes una cuenta? Registrate aqui

Figura 6.2: Pantalla de login de la plataforma FungiGT.

Aungque el sistema de autenticacion no fue un requisito funcional explicito solicitado por el
cliente, se decidié implementar esta capa adicional por razones de seguridad y proteccion
del sistema. Dado que la aplicacion permite la ejecucion de cédigo mediante formularios
web, es fundamental impedir que usuarios no autorizados puedan explotar vulnerabilidades
comunes como ejecucion de comandos remotos o shells reversas, que podrian comprometer

la integridad del sistema y los datos.

Para ello, se adoptd un mecanismo de autenticacién basado en tokens JWT (JSON Web
Tokens), generados y firmados utilizando claves secretas almacenadas en el archivo de con-

figuracion . env. Esta solucién garantiza que solo usuarios autenticados y autorizados pue-

97



dan acceder a las funcionalidades sensibles de la plataforma, aumentando la confianza y la

seguridad general del entorno de andlisis genémico.

Esta medida, aunque no requerida inicialmente, fue valorada positivamente durante las fases

de validacién y contribuye a robustecer la arquitectura microservicios del sistema.

6.1.5. Testing Funcional por Médulos

Cada mddulo fue sometido a pruebas funcionales especificas segtn los criterios listados en

la Tabla 6.2, con evidencias documentadas en el Capitulo 5.
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Moédulo Herramienta Criterios de Verificacion
Adquisicion NCBI Datasets Descarga exitosa, integri-
dad y extraccion correcta
de archivos genémicos.
Calidad CheckM Generacion de reportes con
métricas validas y archivos
de salida completos.
Anotacién BRAKER3 Produccién de archivo .aa

Analisis Funcional

Andlisis Filogenético

Visualizacion

Dr. Fungito

eggNOG-mapper

BinDash

Herramientas Python personalizadas

Python, Javascript y LLM

vélido, logs de ejecucién y
completitud del andlisis.
Anotaciones funcionales
coherentes, generacion de
archivos de salida correc-
tos.

Matriz de distancias y archi-
vos sketch generados con
validez estadistica compro-
bada.

Generacién de gréficos, in-
teractividad con visualiza-
ciones y opcién de exporta-
cién.

Generacién de reportes
PDF, interactividad con el
chat para sacar conclusio-
nes a partir de los graficos.

Cuadro 6.2: Criterios de verificacién funcional por médulo.

Cada médulo fue sometido a pruebas funcionales especificas, y su correcto funcionamiento

se evidencia en las salidas y reportes presentados en el Capitulo 5. En particular, la ulti-

ma figura de cada caso de uso ilustra la generacion exitosa de los archivos resultantes o

la correcta visualizacion, validando que las herramientas se ejecutaron sin problemas. Por

ejemplo, la Figura 5.4 muestra la descarga y extraccion exitosa del genoma mediante NCBI

Datasets en el médulo de Adquisicion, la Figura 5.8 evidencia la finalizacion del proceso
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de CheckM con reportes completos, mientras que la Figura 5.15 confirma la generacion de

archivos anotados por BRAKER3. De forma similar, la Figura 5.21 evidencia los resultados

del andlisis funcional con eggNOG-mapper, la Figura 5.26 corresponde al andlisis filoge-

nético con BinDash, y las Figuras 5.30 y 5.31 muestran la integracién y exploracién en el

moédulo de visualizacion. Ademds, la Figura 5.35 valida especificamente la funcionalidad

del médulo Dr. Fungito, evidenciando la correcta interpretacion automatizada de los grafi-

cos generados y la generacion de reportes inteligentes. Esta evidencia conjunta reafirma la

robustez y completitud del flujo de trabajo implementado.

6.1.6. Resultados de la Verificacion

Los resultados obtenidos durante el proceso de verificacion técnica fueron:

6.2.

Tasa de éxito de healthchecks: 100 % de disponibilidad promedio durante 7 horas

continuas de prueba.

Tiempo de respuesta: Menor a 5 segundos para operaciones bdsicas en todos los

servicios monitoreados.

Integridad de datos: 100 % de integridad en la transferencia y almacenamiento de

archivos.

Estabilidad del sistema: Funcionamiento continuo sin errores criticos o interrupcio-

nes durante todo el periodo de testing.

Validacion con el Cliente

La validacion de FungiGT se llevd a cabo mediante un proceso iterativo de retroalimen-

tacion con el cliente, lo cual permitié ajustar tanto los requisitos como la arquitectura del

sistema para adecuarse a las necesidades reales de los investigadores en genémica flingica.
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6.2.1. Evolucion de Requisitos Basada en Feedback

Durante el desarrollo, el feedback del cliente fue clave para refinar y ajustar los requerimien-

tos iniciales:

6.2.1.1. Decision sobre Base de Datos

Requisito inicial: Desarrollar una base de datos gendmica propia.

Feedback del cliente: “No necesitamos una base de datos propia, ya existen bases de datos
consolidadas como NCBI. Lo que necesitamos es una solucién que las consuma eficiente-

mente.”

Accién tomada: Se implement6 la integraciéon con NCBI Datasets, herramienta ya fami-
liar para el cliente, permitiendo acceder directamente a genomas actualizados sin duplicar

informacion.

Validacion: Esta decision redujo la complejidad del sistema y mejor6 la confiabilidad, al

acceder directamente a la fuente oficial.

6.2.1.2. Evolucién Arquitectonica: De IA Asistente a Microservicios

Propuesta inicial: Incorporar un asistente de IA que realizara andlisis simplificados de for-

ma automatica.

Feedback del equipo y cliente: Se consideré que una IA tan avanzada seria compleja y
poco transparente para el ambito cientifico, donde la trazabilidad y control de parametros

son fundamentales.

Decision arquitecténica: Se opt6 por una arquitectura de microservicios que permite:
= Control granular de cada herramienta bioinformatica.
= Transparencia en los procesos de andlisis.

= Escalabilidad independiente de los componentes.
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» Facilidad de mantenimiento y actualizacidn.
Validacion: Esta arquitectura fue bien valorada por el cliente por la transparencia y control
que ofrece sobre los andlisis gendmicos.
6.2.2. Decisiones Arquitecténicas Validadas
6.2.2.1. Containerizacion con Docker

Justificacién: Garantizar reproducibilidad y facilitar la instalacién en diferentes entornos.

Validacion del cliente: El cliente reconocié que la containerizacion resuelve uno de los
principales problemas en bioinformatica: la dificultad para instalar y configurar multiples

herramientas especializadas.

6.2.2.2. Interfaz Web Unificada

Justificacion: Proveer acceso centralizado a todas las herramientas sin necesidad de linea

de comandos.

Validacion del cliente: El cliente coment6 que “esto hace mucho mds accesible el andlisis

gendmico para investigadores sin experiencia técnica profunda.”

6.2.3. Validacion de Usabilidad

La validacion de usabilidad incluyé:

6.2.3.1. Feedback Directo del Cliente

Durante demostraciones iterativas, el cliente destaco:

» Facilidad de uso: “La interfaz es mucho mads intuitiva que usar las herramientas por

separado.”
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= Eficiencia: “El tiempo de configuracién se reduce significativamente.”

= Integracion: “Tener todas las herramientas en un solo lugar es muy valioso.”

6.2.3.2. Comparacion con Flujo Tradicional

El cliente reconocié que FungiGT ofrece claras ventajas frente al flujo tradicional, que con-
siste en instalar herramientas individualmente, crear scripts separados para descarga, anli-
sis y visualizacion, lo que es poco eficiente y requiere un alto conocimiento técnico. Si bien
plataformas como Galaxy [4] son alternativas consolidadas, su arquitectura monolitica di-
fiere del enfoque de microservicios usado en FungiGT, por lo que compararlas directamente

en métricas como velocidad o escalabilidad no es adecuado.

En este contexto, se presentd una comparacion simplificada en el cuadro 6.3 que refleja la

mejora en tiempos de configuracién, conocimiento técnico requerido, gestién de archivos y

trazabilidad:

Aspecto Flujo Tradicional FungiGT
Tiempo de configuracién 2-3 horas 15-30 minutos
Conocimiento técnico requerido  Alto Medio
Gestion de archivos Separada, manual Integral

Cuadro 6.3: Comparacion validada por el cliente entre el flujo tradicional y la plataforma
FungiGT.

Es importante aclarar que la gestion de archivos en FungiGT se caracteriza por ser integral:
existe un manejador de archivos incorporado dentro de la plataforma que permite al usuario
administrar y acceder a los datos de forma centralizada, a diferencia del flujo tradicional

donde las operaciones con archivos se realizan de forma separada y manual.

El tiempo de configuracién puede variar segun la velocidad de conexién a internet, la ca-
pacidad de lectura y escritura del sistema de almacenamiento, y la potencia de la maquina

utilizada. En cuanto al conocimiento técnico, el flujo tradicional requiere que el usuario
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entienda y gestione individualmente cada herramienta o microservicio, mientras que Fun-
giGT reduce esta carga al ofrecer una interfaz unificada y simplificada para controlar todo

el proceso.

Finalmente, aunque actualmente la trazabilidad formal del historial de andlisis no estd im-
plementada, la arquitectura modular y el disefio de la plataforma establecen una base s6lida
para desarrollar esta funcionalidad en el futuro, permitiendo mejorar la reproducibilidad y

auditoria de los procesos.

6.2.4. Aceptacion del Cliente

El cliente expresé su aceptacion final con el siguiente comentario:

“FungiGT logra democratizar el acceso a herramientas de anélisis genémico
sin sacrificar la calidad cientifica. La plataforma serd muy ftil para nuestro

laboratorio y otros investigadores que trabajen con genomas fingicos.”

6.2.4.1. Criterios de Aceptaciéon Cumplidos

= Funcionalidad completa: Todos los médulos operan segun lo especificado.
= Usabilidad: Interfaz accesible para usuarios con nivel intermedio.

= Eficiencia: Reduccion significativa en tiempos de andlisis.

= Confiabilidad: Resultados consistentes con herramientas individuales.

= Escalabilidad: Capacidad para manejar multiples andlisis simultdneos.
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6.3. Analisis Critico y Gestion de Riesgos

6.3.1. Riesgos Identificados y Mitigados
6.3.1.1. Riesgo Técnico: Complejidad de Integracion

Descripciéon: La integracion de multiples herramientas bioinformadticas especializadas pre-

sentaba riesgo de incompatibilidades.

Mitigacion implementada:

» Containerizacion individual de cada herramienta
» Definicion de interfaces estandar entre servicios

= Testing exhaustivo de integracion

Resultado: Se logré integracion exitosa de todas las herramientas con minimas incompati-

bilidades.

6.3.1.2. Riesgo de Cronograma: Ambicion del Alcance

Descripcién: El alcance inicial era muy ambicioso para el tiempo disponible.

Mitigacion implementada:

= Priorizacion basada en feedback del cliente
= Desarrollo iterativo con entregas incrementales

= Eliminacién de funcionalidades de baja prioridad (como IA avanzada)

Resultado: Se completaron todas las funcionalidades criticas dentro del cronograma.
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6.3.1.3. Riesgo de Usabilidad: Complejidad Técnica

Descripcién: Las herramientas bioinforméticas tienden a ser complejas y poco amigables.
Mitigacion implementada:

= Disefio de interfaz intuitiva con validaciones

= Tooltips explicativos

m Feedback continuo del cliente sobre usabilidad

Resultado: La interfaz final fue bien recibida por el cliente y usuarios potenciales.

6.3.2. Lecciones Aprendidas

= Importancia del feedback temprano: Las decisiones arquitecténicas clave surgieron

del didlogo con el cliente

= Flexibilidad arquitecténica: La arquitectura de microservicios permitié ajustes sin

afectar todo el sistema

= Simplicidad sobre sofisticacion: Soluciones simples y transparentes fueron preferi-

das sobre implementaciones complejas
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Capitulo 7

Conclusiones

El proyecto ha logrado consolidar una herramienta integral que simplifica y optimiza el uso
de herramientas bioinformaticas mediante la integracion de un workflow estructurado. Este
enfoque ha permitido automatizar procesos complejos, como el control de calidad, la anota-
cion funcional y el andlisis filogenético, en una plataforma web sélida, accesible y orientada
a la experiencia del usuario. Las capacidades interactivas, como la visualizacién de datos
y la generacion de reportes, han facilitado enormemente la interpretacion de resultados por

parte de los investigadores.

Sin embargo, a pesar de las ventajas de una plataforma web, se ha identificado que una
aplicacién de escritorio podria ser més adecuada en ciertos casos, especialmente en entornos
con limitaciones de conectividad o con requisitos especificos de procesamiento local. Las
aplicaciones de escritorio, compatibles con multiples sistemas operativos, ofrecen mayor
flexibilidad al permitir que cada investigador configure su propio servidor de procesamiento.
Esto seria particularmente til para redes locales, donde los investigadores podrian trabajar

de forma colaborativa y ver el progreso de sus flujos de trabajo en tiempo real.

Por ello, en proximas iteraciones del proyecto se planea migrar los flujos de trabajo a una
plataforma de escritorio. Este enfoque permitird no solo superar las limitaciones inherentes
alos servidores web, sino también proporcionar una soluciéon mds personalizada para los in-

vestigadores, quienes podran tener acceso directo a los flujos y datos de su trabajo. Ademas,
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se contempla la posibilidad de que esta aplicacion permita configurar servidores locales de
manera sencilla, habilitando un entorno colaborativo en redes internas donde los investiga-
dores puedan compartir y sincronizar datos y flujos de trabajo. De esta forma, se garantizara
un acceso eficiente y segmentado a diferentes médulos y funcionalidades, adaptandose a las

necesidades de cada usuario.

Asimismo, se proyecta una mayor modularidad en la plataforma, que permitird a nuevos
usuarios integrar herramientas adicionales siguiendo una plantilla y documentacion espe-
cifica. Esto fomentard la expansion y personalizacion del sistema, permitiendo que los in-
vestigadores desarrollen sus propios workflows, ya sean independientes o colaborativos. Es
por eso que, en futuras iteraciones, se planea implementar esta flexibilidad para cubrir un

espectro ain mayor de necesidades en el andlisis gendémico y filogenético.
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Anexo A

Anexos: Codigos y planteamientos

iniciales

A.1. Planteamientos iniciales

En las etapas iniciales de conceptualizacion del proyecto, se contempld una vision mas
innovadora que la tradicional interfaz web con scripts de ejecucion. La propuesta original

consistia en desarrollar un chatbot inteligente que pudiera:

= Procesar consultas en lenguaje natural mediante un modelo LLM (Large Language

Model)
= Traducir estas consultas en ejecuciones automaticas de codigo

= Redirigir las peticiones del usuario a las funciones especificas de nuestros scripts
Sin embargo, durante el desarrollo nos encontramos con dos limitaciones significativas:

1. La escasez de datasets especializados en el dominio bioinformatico

2. La ausencia de modelos pre-entrenados capaces de integrar efectivamente estas fun-

cionalidades
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Ante estas restricciones, se optd por implementar una aproximacion méds convencional pero
robusta, basada en:

= Formularios estructurados para la ejecucion de scripts

= Interfaces predefinidas para cada herramienta

» Una arquitectura que facilita la futura integracion de capacidades de IA

Esta decision estratégica nos permite:

= Establecer una base sélida para la recopilacion de datos de uso
= Crear un conjunto de datos especifico del dominio

= Facilitar el futuro entrenamiento de modelos especializados

Es importante destacar que, a pesar de esta adaptacion en la implementacion, el sistema
mantiene integramente el flujo de trabajo establecido por nuestro cliente, el CBDAL, el

cual se detalla a continuacion:
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Database
(MyCocosmo, NCBI)

CheckM

Genome

OFPT

Functional
Analysis

OrthoVenn AntiSmash

BlastKola

Figura A.1: Workflow propuesto inicialmente

A.2. Codigo y estructura

A.2.1. Estructura de Directorios Principal

FungiGT/
. data/ (Datos persistentes)
| raw/
. genomes/
. proteomes/
.__results/
| _quality_control/
. annotation/
.__analysis/
___visualization/
.__reports/
,_src/ (Cédigo fuente)

| core/ (Servicios core)
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| _auth/ (Puerto 4001)
| database/
Lg,connection.js
| middleware/
Lg,authMiddleware.js
| _models/
lg,User.js
| _routes/
Lg,authRoutes.js
| _services/
LA,AuthService.js
| _index.js
| _database/
Lg,connection.js
. logging/
|__frontend/ (Puerto 4005)
| _app.js (Servidor Ezpress)
| views/
landing.ejs (Pagina inticio)
analyzer.ejs (4Andlistis)
annotator.ejs (4Anotacién)
visualizer.ejs (Visualizacidn)
database.ejs (Base datos)
profile.ejs (Perfil usuario)
history.ejs (Histortial)
config.ejs (Configuracion)
auth/
login.ejs
register.ejs
logout.ejs
artials/ (Componentes)
header.ejs
footer.ejs
file-explorer.ejs
drfungito-chat.ejs
| _public/
css/
L,styles.css
js/
main. js
braker3-client. js
chatbot. js
theme-manager. js
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| images/
|__examples/
| _routes/
index. js
auth.js
analyzer. js
annotator. js
visualizer. js
database. js
| middleware/
LA,authProxyMiddleware.js
| _models/
Lg,User.js
| _config/
Lg,database.js
| _utils/

| authClient.js

A.2.2. Modulos de Microservicios

FungiGT/ (continuaction)

| src/modules/ (Microservicios)
| file_manager/ (Puerto 4002)
server.js

file_router. js
storage_service. js

data/

| _visualization/ (Puerto 4003)
| _app.py (Servidor Flask)

| _visualizers/

base_visualizer.py
bindash_visualizer.py
annotations_visualizer.py
checkm_visualizer.py
hits_visualizer.py
seed_orthologs_visualizer.py
dna_features_visualizer.py
| __genomic_visualizer/
server.py
BioGraphmaker/

raph_maker/

PythonScripts/
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process_annotations.py
process_hmmer_data.py
process_seed_orthologs.py

| output/

. _uploads/

| server.js

| _data/

| _uploads/

| _outputs/

| _quality_control/ (Puerto 4004)

| checkm/

tserver.js
data/

| _data/
| _acquisition/ (Puerto 4006)
ncbi_cli/
server.js
service. js
router. js
tmp/
| _analysis/
| _bindash/ (Puerto 4007)
Lg,server.js
| _eggnog/ (Puerto 3002)
server.js
logs/
| _blastn/

| _annotation/

| braker3/ (Puerto 3004)
server. js
run-server.js

,__ai_agent/
|_drfungito/ (Puerto 4009)

server.js
data/
logs/
temp/
SISTEMA_REPORTES.md
DEBUG_REPORTES .md
debug_report.psl
debug_report.bat
config.example. js

114



A.2.3.

FungiGT/ (continuaction)

lg,docker/

Infraestructura y Scripts de Gestion

| infrastructure/ (Configuracion Docker)

| _auth/
| Dockerfile
| _frontend/
lA,Dockerfile
| file manager/
Dockerfile
docker-compose.yml
| _visualization/
LA,Dockerfile
| _quality_control/
LA,Dockerfile
| _acquisition/
Dockerfile
docker-compose.yml
| _analysis/
bindash/
LA,Dockerfile
eggnog/
Dockerfile
docker-compose.yml
| __annotation/
Dockerfile
docker-compose.yml
| _ai_agent/
lA,Dockerfile
|__backend/

| _scripts/ (Scripts de gestion)
| setup/

install.py
setup_fungigt.py
start_services.py
stop_services.py
quick_start.py
debug_installation.py
check_structure.py
fix_docker_network.py
linux_setup.sh
INSTALL_GUIDE.md
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| _mongo-init/
| init-db.js

| eggnog_db_manager.py

| eggnog_helper.sh

| _quick_start.py

| fix docker error.bat

| requirements.txt

| _docs/ (Documentacion)
dockerization_report.tex
file_manager_ volumes.tex
justificacion_contenedores.tex

| _logs/ (Logs del sistema)

| tmp/ (Archivos temporales)

| docker-compose.yml (Orquestacién completa)

| README.md (Documentacién principal)

| _claude.md (Documentacién para LLMs)

| .gitignore

| .dockerignore

= Repositorio del proyecto
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