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RESUMEN

Los métodos agiles presentan un enfoque iterativo al desarrollo de software basado en la colaboracién y en la
automatizacioén de los procesos. Las caracteristicas de los proyectos de desarrollo de software para la Bioinformética
los hace especialmente atractivos para la aplicacion de los métodos agiles. En el presente trabajo se realiza un anélisis

de estas particularidades y se ofrecen recomendaciones.
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ABSTRACT
Agile is an iterative approach to software development that relies on strong collaboration and automation. Agile
methods are especially applicable to Bioinformatics. In this paper recommendations are presented to the application

of this methods in an organization.
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INTRODUCCION

La Bioinformatica (BI) es una disciplina dentro de la Biologia, donde las herramientas de la computacidn tienen una
funcion primordial. Si bien algunos restringen el rango de estudio de la Bl al manejo y analisis de bases de datos
biol6gicas —principalmente de secuencias—, podria atribuirsele un sentido mas amplio (1), como la fusién de las
técnicas computacionales con el entendimiento y apreciacion de datos bioldgicos, el almacenamiento, recuperacion,
manipulacion y correlacion de datos procedentes de distintas fuentes.

Esta disciplina se ocupa de almacenar, manipular y analizar grandes masas de informacion biolégica. O sea, trata del
uso de las computadoras para el andlisis de la informacién bioldgica, entendida como la adquisicién y consulta de
datos, analisis de correlacion, extraccion y procesamiento de la informacién. Es un éarea del espacio que representa la
biologia computacional, incluye la aplicacion de las computadoras y las ciencias de la informacion en areas tales

como gendmica, mapeo, secuenciacion y determinacion de la secuencia y estructura por métodos clasicos (2).



Una definicién mas general, la ubicaria como el estudio de la informacién biolégica a partir de la teoria de la
informacion, la computacién y las matematicas. El reto mas importante al que se enfrenta esta ciencia es responder a
la avalancha de datos que provienen del proyecto "Genoma Humano" y de la genémica (1).

La investigacion bioldgica en general y la Bl en particular, precisan que los resultados de las investigaciones en un
campo determinado se almacenen en grandes bases de datos regionales o mundiales accesibles para todos los
cientificos involucrados en la investigacién biolégica de esa area. La elaboracion y validacion de herramientas para la
Bl de manera cooperada constituye otra linea para el trabajo conjunto que debe producir una sinergia importante para
la ciencia y la tecnologia.

Un area muy importante de la Bl se refiere, al desarrollo de instrumentos informaticos para mejorar la investigacién
bioldgica. Segln Febles y Gonzélez (2) pueden considerarse como nlcleo metodoldgico de la Bl. Algunos de ellos

son:

- Instrumentos de software: incluyen amplia variedad de técnicas de software. Algunas de las &reas que cubren
dichas técnicas son: Sistemas de Manejo de Informacion de Laboratorios (LIMS); software para el
alineamiento de secuencias y mapas de DNA vy proteinas; programas dedicados al analisis de arboles
filogenéticos; software creados para el reconocimientos de patrones en proteinas (datamining). Ademas de
estos instrumentos de software se ha realizado un enorme esfuerzo en la construccion, organizacion,
desarrollo y manejo de bases de datos. Otro resultado de la aplicacion de software deberia ser la construccion
de portales de Internet orientados a la presentacion y utilizacién de instrumentos de andlisis, listas de

discusidn, 1&D compartido, etc.

- Paralelizacion computacional: consiste en dividir un gran problema en problemas més pequefios que puedan

resolverse en paralelo utilizando diferentes procesadores.

El éxito de la Bl depende en gran parte de repositorios donde se almacenan y se hacen disponibles la gran cantidad de
datos generados, GeneBank por ejemplo almacena mas de 100 gigabases y 61 millones de secuencias biolégicas (3).
En adicion a los repositorios de datos, existe una diversidad de aplicaciones Web (Ej. Blast). También a través de la
Web se encuentran disponibles gran cantidad de software bioinformético en sitios tales como Bioinformatics.org o

SourceForge, la mayoria de ellos de codigo abierto.

DESARROLLO

Caracteristicas de los Proyectos de BI.

En la literatura consultada, los temas relacionados con los métodos de desarrollo del software en la Bl son escasos,
entre los pocos ejemplos se puede citar (4) (5) (6). Sin embargo, se reconoce la necesidad de mejorar el proceso de

desarrollo de software y la calidad del software resultante. A partir de las experiencias personales del autor



relacionadas con proyectos de software bioinformatico y de revisiones bibliogréficas, identifica las siguientes
caracteristicas de interés en los procesos de desarrollo de software en el dominio en cuestion.

Necesidad de colaboracién estrecha. La colaboracion reviste especial importancia para la Bl (2). En los proyectos
se requieren estrechas relaciones de trabajo de al menos dos campos diferentes, la Ingenieria de Software y la
Biologia. La comunicacién entre especialistas de distinta formacion representa un reto para el éxito de los proyectos
debido a las distintas formaciones, lenguaje de las ciencias etc. Se entorpece notablemente la comunicacion,
acentuada por la dificultad de trasmitir el conocimiento tacito que generalmente poseen los bidlogos a los
desarrolladores de software.

Equipos pequefios multidisciplinarios. Los equipos de desarrollo de software son generalmente pequefios. Los
proyectos de desarrollo de software en Bl requieren conocimiento generalmente en Biologia, Medicina, Estadistica e
Ingenieria de Software.

Necesidad de mejorar la calidad del software. Existe necesidad de software de mayor calidad en el campo de la B,
por varios motivos como son el aumento de la confianza en las herramientas que se crean, la necesidad de compartir
y expandir el software desarrollado por otros, la necesidad de mejorar la usabilidad de las aplicaciones con el fin de
mejorar la productividad de los investigadores, etc.

Uso de herramientas y plataformas libres. Un resultado de la naturaleza colaborativa y la importancia del
intercambio en la investigacion Bl, es el significativo nimero de programas de codigo abierto existentes en este
dominio (7), y el uso de herramientas y plataformas libres en los procesos de desarrollo.

Cambios frecuentes en los requisitos. Aunque esta caracteristica es comun en los procesos de desarrollo de
software en varios dominios, en el campo de la Bl, donde el software sirve de apoyo a la actividad cientifica, se
puede ver acentuada. La Bl en particular y la ciencia en general son actividades exploratorias en las que
constantemente se descubren nuevas direcciones en la investigacion. Para los desarrolladores que elaboran software
para la Bl que brinda soporte a estas investigaciones, significa nuevos requisitos. Otro aspecto de interés lo sefialan
Kane y otros (4) al afirmar que los procesos de desarrollo de software que requieran que los cientificos determinen
los requisitos detalladamente desde el principio, causan dificultades.

Los Métodos de Desarrollo Agiles

Los métodos agiles se desarrollan como un intento por superar las debilidades advertidas y reales en la ingenieria de
software convencional (8). Se caracterizan generalmente por su compromiso con los principios fundamentales del
“Manifiesto para el Desarrollo Agil de Software” (9). Aunque el movimiento &gil declar6 formalmente su existencia
en el afio 2000 las practicas y métodos que se promueven en el manifiesto no son nuevas y tienen una larga historia.
Sin embargo la confluencia de nuevas herramientas, libros y cambios en la comunidad de desarrolladores ha creado
un gran interés en estos métodos de desarrollo de software en varios dominios entre ellos la BI (10) (11).

Los Métodos Agiles en los Proyectos de BM

Dadas las caracteristicas anteriormente citadas de los procesos de desarrollo de software bioinformatico, se puede

analizar el posible impacto de la aplicacion de los métodos de desarrollo agiles. En la Tabla 2.1 se muestran las



caracteristicas encontradas y las implicaciones de las practicas agiles tradicionales ya sean positivas, negativas o

neutras.

Tabla 1 Caracteristicas de los proyectos de desarrollo de software en la Bioinformatica

Caracteristicas Implicaciones de la introduccion de principios agiles
1 Equipos pequefios Positiva.  El  principio  de
multidisciplinarios. colaboracion  presente en el
manifiesto agil resulta
relativamente natural. Las

caracteristicas propias de los
métodos  &giles los  hace
especialmente  6ptimos  para
equipos pequerios

2 Necesidad de  colaboraciéon Positiva. El enfoque que utiliza el
estrecha desarrollo &gil provee un modelo

para la colaboraciéon del equipo
involucrado en el proceso de
desarrollo de software
bioinformatico.

3 Necesidad de aumentar la calidad Positiva. Las practicas agiles de
del software que se desarrolla y integracion continua, pruebas
del heredado. automaticas, y refabricacion hacen

factible modificar el software ya
existen eliminando los riegos de
afectar caracteristicas que
funcionaban anteriormente
aumentando el nivel de calidad
que muchas veces falta en

proyectos académicos.

Como se puede apreciar las implicaciones son mayoritariamente positivas, sin embargo, es necesario destacar que en
algunos contextos se pueden presentar retos para la aplicacién de los métodos agiles. Las organizaciones donde se

desarrolla software necesitan, para enfrentarlos, soluciones que no forman parte normalmente de los métodos agiles.



Los equipos de desarrollo deben responder a esos retos, desarrollando, adaptando o adoptando practicas adicionales.
Cada proyecto tiene sus caracteristicas particulares que deben ser tenidas en cuenta. Los métodos agiles no prescriben
ningun grupo fijo de préacticas.

El éxito de los métodos agiles depende de la colaboracién de los clientes, en algunos proyectos esto podria
representar un reto. Sin embargo, dado el aspecto central que ocupa la colaboracion en los métodos agiles estos
pudieran contribuir a que las organizaciones le dieran la atencién apropiada al proceso de desarrollo de software.
Otro aspecto que pudiera representar un reto son los equipos no co-localizados. Sutherland y otros (12) presentan tres
modelos de distribucién de equipos y un ejemplo de su aplicacion exitosa en un proyecto distribuido
geograficamente.

Agilidad vs Formalismo en el Modelo

Boehm y Turner (13) proponen un espacio de 5 dimensiones para determinar que grado de agilidad-formalismo debe
tener un proceso de desarrollo de software. También existe una relacion inversa entre agilidad y los riesgos de
seguridad que enfrente el proyecto. Estos criterios deben ser tenidos en cuenta para instanciar el modelo propuesto.
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Fig. 1. Estrella Boehm-Turner

Cambio Organizacional

Las organizaciones que deseen mejorar sus capacidades de producir software utilizando métodos agiles deben,
realizar cambios en muchos de los procesos y practicas actuales. EI modelo del proceso de cambio propuesto por
Virginia Satir (14) resulta importante para entender y ayudar a que ocurra el cambio en una organizacién y

particularmente las dedicadas al proceso de desarrollo de software.



Para que el modelo propuesto pueda tener éxito es necesario que las organizaciones promuevan la participacion
activa de todos los interesados, el compromiso con el cambio y motivar el aprendizaje de las practicas y procesos
propuestos. Otro aspecto importante, como sefialan Taylor y McGraw (16), es la elaboracion de un programa de

mejoras y de métricas.
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Fig. 2. Ciclo Representativo del Cambio Organizacional (15)

CONCLUSIONES
Los métodos agiles presentan caracteristicas que lo hacen especialmente adecuados para la Bl. El enfoque que utiliza
el desarrollo &gil provee una referencia para la colaboracion entre ingenieros de software y otros investigadores en el

campo de la Bioinformatica.
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