
REPOSITORIO 
ACADÉMICO

USMP

ACADEMICO 
USMP

USMP
FACULTAD DE INGENIERÍA DE COMPUTACIÓN Y SISTEMAS 

UNIDAD DE POSGRADO 

ARQUITECTURA EMPRESARIAL EN UN CENTRO DE 

INVESTIGACIÓN CIENTÍFICA PARA EL ANÁLISIS 

BIOINFORMÁTICO DE GRANDES VOLÚMENES DE 

DATOS BASADO EN EL CLOUD COMPUTING 

PRESENTADO POR  

MIRELLA ROCÍO FLORES GONZÁLEZ 

ASESOR 

CARLOS ARTURO RAYMUNDO IBÁÑEZ 

TESIS 

PARA OPTAR EL GRADO ACADÉMICO 

DE MAESTRA EN INGENIERÍA DE COMPUTACIÓN Y SISTEMAS CON MENCIÓN 

EN GESTIÓN DE TECNOLOGÍAS DE INFORMACIÓN 

LIMA, PERÚ 

2018



 

   
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

CC BY-NC-ND 

Reconocimiento – No comercial – Sin obra derivada 

El autor sólo permite que se pueda descargar esta obra y compartirla con otras personas, 

siempre que se reconozca su autoría, pero no se puede cambiar de ninguna manera ni se 

puede utilizar comercialmente. 

http://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/ 

http://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/


 i	

	

	

 
ESCUELA PROFESIONAL DE INGENIERÍA DE COMPUTACIÓN Y SISTEMAS 

 

 

 

 

ARQUITECTURA EMPRESARIAL EN UN CENTRO DE 
INVESTIGACIÓN CIENTÍFICA PARA EL ANÁLISIS 

BIOINFORMATICO DE GRANDES VOLÚMENES DE 
DATOS BASADO EN EL CLOUD COMPUTING 

 
 
 

TESIS 
 
 
 

PARA OPTAR EL GRADO ACADÉMICO DE: 
 

MAESTRA EN INGENIERÍA DE COMPUTACIÓN Y SISTEMAS CON 
MENCIÓN EN GESTIÓN DE TECNOLOGÍAS DE INFORMACIÓN 

 
 
 

PRESENTADO POR: 

FLORES GONZÁLEZ, MIRELLA ROCÍO 
 
 

ASESOR: RAYMUNDO IBÁÑEZ, CARLOS ARTURO, PhD. 
 
 
 

LIMA – PERÚ 
 
 

2018 



 ii	

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Con el orgullo viene el oprobio; 

con la humildad, la sabiduría. 

Proverbios 11:2 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 iii	

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
La presente tesis está dedicada a 

DIOS todopoderoso, a mi madre, a 

mi padre que está en el cielo, a mis 

hermanos y sobrinos, por sus 

esfuerzos y por ser mi inspiración 

para culminar esta etapa 

profesional. 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 iv	

 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

Agradezco a los asesores que me 

apoyaron en la culminación de esta 

tesis y la institución donde se realizó 

la tesis. 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 v	

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ÍNDICE 
  Página 

RESUMEN xii 
ABSTRACT xiii 
INTRODUCCIÓN xiv 
CAPÍTULO I: PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA 1 
1.1 Determinación del problema 1 
1.2 Formulación del problema 9 
1.3 Objetivos 9 
1.4 Justificación de la investigación 10 
1.5 Limitaciones de la investigación 10 
1.6 Viabilidad 11 
CAPÍTULO II: MARCO TEÓRICO 12 
2.1 Antecedentes del problema 12 
2.2 Bases teóricas 18 
2.3 Definiciones de términos básicos 52 
2.4 Hipótesis 54 
2.5 Variables 54 
2.6 Matriz de consistencia 54 
CAPÍTULO III: METODOLOGÍA DE DESARROLLO 56 
3.1 Tipo de investigación 56 
3.2 Diseño de investigación 57 
3.3 Población y muestra 57 
3.4 Técnicas de recolección de datos 57 
3.5 Técnicas para el procesamiento de la información 58 



 vi	

3.6 Prueba de hipótesis 59 
CAPÍTULO IV: ARQUITECTURA EMPRESARIAL PROPUESTA 60 
4.1 Descripción del modelo de arquitectura empresarial 60 
4.2 Consideraciones preliminares 62 
4.3 Definición de visión de la arquitectura 69 
4.4 Modelo de negocio 76 
4.5 Sistemas de información 99 
4.6 Arquitectura tecnológica a utilizar 111 
4.7 Vista general del modelo de arquitectura 129 
CAPÍTULO V: RESULTADOS 133 
5.1 Casos de estudio 133 
5.2 Análisis de la encuesta 141 
5.3 Comprobación de la hipótesis 147 
CAPÍTULO VI: DISCUSIÓN 151 
6.1 Discusión 151 
CONCLUSIONES 154 
RECOMENDACIONES 155 
FUENTES DE INFORMACIÓN 157 
ANEXOS 163 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 vii	

 
 
 
 
 
 
 
 
 

ÍNDICE DE TABLAS 
Página 

Tabla 1: Modelos de cloud computing 50	

Tabla 2: Matriz de consistencia 55	

Tabla 3: Roles y responsabilidades del equipo 63	

Tabla 4: Restricciones y mitigaciones del modelo 64	

Tabla 5: Objetivos de negocio 66	

Tabla 6: Mapa stakeholders 70	

Tabla 7: Políticas de TI 73	

Tabla 8: Principios de arquitectura 74	

Tabla 9: Principios de datos 74	

Tabla 10: Principios de aplicaciones 75	

Tabla 11: Principios de TI 75	

Tabla 12: Bioinformática en otros centros de investigación 84	

Tabla 13: Detalle de los requerimientos de los análisis bioinformáticos 87	

Tabla 14: Requerimientos por proceso 88	

Tabla 15: Actividades de los análisis de GVD 94	

Tabla 16: Lista de paquetes de trabajo 97	

Tabla 17: Gestión de riesgos 98	

Tabla 18: Lista de paquetes de trabajo 99	

Tabla 19: Formato de los grandes volúmenes de datos 100	

Tabla 20:  Metadata para GVD 105	

Tabla 21: Metadata para los resultados 105	

Tabla 22:  Herramientas para análisis bioinformático 109	

Tabla 23: Catálogo de aplicaciones bioinformáticas 109	



 viii	

Tabla 24: Árbol de calidad 112	

Tabla 25: Decisiones a partir de requerimientos 112	

Tabla 26: Servicios de AWS a utilizar 113	

Tabla 27: Comparación de proveedores cloud computing 117	

Tabla 28: Costos cloud computing 128	

Tabla 29: Metadatos de los GVD 135	

Tabla 30: Recursos de infraestructura en el cloud computing 137	

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 ix	

 
 
 
 
 
 
 
 
 

ÍNDICE DE FIGURAS 
Página 

Figura 1: Generación de datos por las tecnologías de NGS 2 
Figura 2: Crecimiento de los datos en secuencias del GenBank 3 
Figura 3: Computación y biología 6 
Figura 4: Nuevo modelo económico para centro de datos 6 
Figura 5: Rendimiento de los servidores frente a los costos invertidos 7 
Figura 6: Artículos publicados por país entre los años 1991 y 2016 8 
Figura 7: Artículos publicados en Latinoamérica entre 1991 y 2016 8 
Figura 8: Bioinformática, centro de otras ciencias 20 
Figura 9: TOGAF Arquitectura método de desarrollo 29 
Figura 10: Formato FASTA 41 
Figura 11: Formato FASTQ 42 
Figura 12: Formato SFF 42 
Figura 13: Nuevo modelo de computación en clúster 44 
Figura 14: Arquitectura del cloud computing 48 
Figura 15: Modelo de madurez en la arquitectura de los recursos de TI 50 
Figura 16: Adopción del modelo 61 
Figura 17: Stakeholders y sus roles 70 
Figura 18: Flujo de trabajo de los componentes del modelo 72 
Figura 19: Organigrama CIP 78 
Figura 20: Proceso genérico de investigación del análisis in silico 80 
Figura 21: Identificación de procesos y servicios 85 
Figura 22: Análisis bioinformático e interpretación de resultados 89 
Figura 23: Diagrama del proceso de análisis de GVD 90 
Figura 24: Procesamiento de datos 91 



 x	

Figura 25: Flujo de análisis bioinformático 93 
Figura 26: Diagrama del proceso de interpretación de resultados 95 
Figura 27: Análisis de resultados 95 
Figura 28: Validación de resultados 96 
Figura 29: Producto de los análisis bioinformáticos 97 
Figura 30: Ciclo de vida de los GVD 101 
Figura 31: Diagrama de datos 102 
Figura 32: Flujo de los datos a través de los procesos 104 
Figura 33: Aplicaciones para el negocio de bioinformática 106 
Figura 34: Aplicaciones a partir de los procesos 107 
Figura 35: Comportamiento de las aplicaciones 107 
Figura 36: Estructura de aplicaciones 108 
Figura 37: Interpretación de resultados 110 
Figura 38: Componentes de la arquitectura tecnológica 114 
Figura 39: Flujo de trabajo de los componentes del modelo 125 
Figura 40: Marco de trabajo de la infraestructura 126 
Figura 41: Visión en capas de la arquitectura 130 
Figura 42: Arquitectura empresarial de análisis de GVD 131 
Figura 43: Vista de flujo de trabajo 134 
Figura 44: Flujo de los datos 135 
Figura 45: Uso de aplicaciones 136 
Figura 46: Componentes del análisis en el cloud computing 137 
Figura 47: Vista de flujo de trabajo 139 
Figura 48: Distribución de los virus de camote en África 141 
Figura 49: Satisfacción con canales de comunicación 143 
Figura 50: Disponibilidad de datos 143 
Figura 51: Aplicaciones trabajan adecuadamente con GVD 144 
Figura 52: Soluciones de TI contribuyen a disminuir costos 145 
Figura 53: Colaboración de investigadores y personal de TI 146 
Figura 54: Wilcoxon - arquitectura empresarial 148 
Figura 55: Wilcoxon – vista de negocio 148 
Figura 56: Wilcoxon - vista de aplicaciones 149 
Figura 57: Wilcoxon - vista de datos 149 
Figura 58: Wilcoxon - análisis bioinformático 150 
 



 xi	

 
 
 
 

 
 
 
 
 

ÍNDICE DE ANEXOS 
Página 

Anexo 1: Encuesta 163	

Anexo 2: Datos obtenidos en las encuestas 164	

Anexo 3: Tabulaciones de la encuesta 165	

Anexo 4: Comparación de plataformas NGS (Chien-Yueh Lee, 2013) 166	

Anexo 5: Completa secuencia genómica de Potato Virus X  167	

Anexo 6: Poster The African sweetpotato virome (Kreuze & Col., 2014) 168	

Anexo 7: Cálculos financieros 169	

 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 xii	

 

 

 

 

 

 

 

 

 

RESUMEN 
 

El presente trabajo de investigación surgió como una necesidad de 

gestionar los procesos y el análisis los grandes volúmenes de datos 

generados en el ámbito científico, especialmente biología molecular. 

 

Las tecnologías y procesos generalmente están desarrollados 

ampliamente para el sector comercial. Se plantea un modelo de arquitectura 

empresarial enfocado en el análisis bioinformático dentro de un centro de 

investigación científica, que permite realizar los análisis de grandes 

volúmenes de datos biológicos en el cloud computing. Se utilizó la 

metodología del ADM de TOGAF, que brindó un marco de trabajo para crear 

una arquitectura en capas que construya la estrategia y el modelo de 

coordinación de los diferentes procesos, tecnología, aplicaciones y datos, 

cada uno con alto nivel de detalle y alto nivel de flexibilidad. Esta arquitectura 

está orientada a modelar tanto sistemas bioinformáticos actuales como 

nuevos diseños de sistemas de mediana y pequeña escala. Se presenta dos 

casos de estudio reales que validan esta arquitectura 

 

La investigación propone una arquitectura empresarial para el análisis 

bioinformático de grandes volúmenes de datos integrando todos los procesos 

y componentes tecnológicos en un modelo basado en el cloud computing. 

 

Palabras clave: bioinformática, cloud computing, grandes volumenes de 

datos, TOGAF. 
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ABSTRACT 
 

The current research project emerged as a need to manage the processes 

and big data analysis of data generated in science, especially molecular 

biology.  

 

Technologies and processes are generally widely developed for the 

commercial sector. A business architecture model is proposed that focuses on 

bioinformatics analysis within a scientific research center, which allows the 

analysis of biological big data based on the cloud computing. TOGAF ADM 

methodology provides a framework to create a layered architecture that builds 

the strategy and model of coordination of different processes, technology, 

applications and data, each with a high detail level and a high flexibility level. 

This architecture is oriented to model both current bioinformatics systems and 

new designs of medium and small scale bioinformatics systems.  

 

Therefore, this research proposes a business architecture for the 

bioinformatics analysis of big data. It integrates all process and technological 

components in a single mode based in the cloud computing. 

 

Keywords: bioinformatics, cloud computing, big data, TOGAF. 
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INTRODUCCIÓN 
 

En las investigaciones biológicas, cada día se crean millones de gigabytes 

de datos provenientes de biología molecular, tanto que la mayoría de los datos 

se han creado tan solo en los últimos 5 años. Las tecnologías de Next 

Generation Sequencing han generado que haya una explosión de grandes 

volúmenes de datos provenientes de biología molecular, estas tecnologías 

pueden generar rápidamente la secuencia de todo un genoma y hacen que 

sea posible comparar rápidamente el contenido genético de los seres vivos. 

La complejidad aumenta cuando se aborda los problemas concernientes a la 

generación de estos grandes volúmenes de datos, almacenamiento y 

mantenimiento, integración y análisis de datos, el uso de herramientas para el 

análisis a gran escala, la traducción de los datos de información a 

conocimiento, entre otros, donde todos estos se apoyan en la informática. Es 

así que, el uso de técnicas de cómputo para analizar datos biológicos se 

refiere como bioinformática, que es la base en muchas investigaciones en las 

ciencias de la vida. 

 

En este sentido, surgió la necesidad de los investigadores que hacen uso 

de la bioinformática de buscar soluciones para el manejo de procesos, la 

gestión y análisis de los grandes volúmenes de datos generados de la 

explosión de datos de biología molecular, ya que las tecnologías y procesos 

convencionales no se adaptan a sus necesidades. En consecuencia, esta 

investigación se centró en diseñar un modelo de arquitectura empresarial que 

optimice la articulación entre los procesos, las aplicaciones y la infraestructura 



 xv	

tecnológica para los análisis bioinformáticos de grandes volúmenes de datos. 

Para ello, se ha planteado una arquitectura dentro del marco metodológico del 

ADM de TOGAF como un modelo de estrategia y coordinación de los 

diferentes componentes tecnológicos que permita el uso de sistemas 

paralelos y distribuidos, basado en la integración del modelo de los cuatro 

sistemas básicos formados por el sistema de almacenamiento, el sistema de 

memoria, el sistema de procesamiento (CPU) y el sistema de red, en una 

única plataforma del cloud computing. 

 

La investigación pretende contribuir en la generación de conocimiento en 

las investigaciones a corto plazo, a menor costo y generar resultados 

confiables para los investigadores científicos, mediante una arquitectura 

empresarial para la gestión de procesos y la infraestructura tecnológica en el 

cloud computing desarrollando estándares de almacenamiento, alineamiento 

de procesos, conectividad de bases de datos y la definición de una 

arquitectura adecuada para satisfacer los requerimientos de las aplicaciones 

para el tratamiento de este tipo de información. El enfoque permite a los 

investigadores científicos continuar investigando sobre la comprensión de 

funciones biológicas, enfermedades u otros, que se pueden ensayar sólo a 

través de la secuenciación. Adicionalmente involucra mejoras en el tiempo de 

cálculo, cambiando así fundamentalmente la economía de gran 

procesamiento de datos en las ciencias biológicas y la genómica. 

 

La investigación ha sido desarrollada de la siguiente manera. El primer 

capítulo describe el problema y detalla los objetivos planteados. El segundo 

capítulo está constituido por la teoría y conceptos básicos. El tercer capítulo 

presenta la metodología utilizada en la investigación. El cuarto capítulo 

desarrolla la arquitectura propuesta. El quinto capítulo describe los resultados 

obtenidos. El sexto capítulo presenta las discusiones. 
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CAPÍTULO I 
PLANTEAMIENTO DEL PROBLEMA 

 
1.1 Determinación del problema 
La biología es una ciencia muy amplia que estudia a los seres vivos, esta 

disciplina tiene diversos campos de estudio como la biología atómica y 

molecular, biología celular, fisiología, anatomía e histología. La biología 

molecular estudia cómo funcionan los componentes moleculares, genes, 

proteínas y otros, como interaccionan, encuentran defectos y secuencian el 

genoma de cada individuo, etc. La bioinformática es un componente esencial 

para conseguir estos objetivos, debido a que con las investigaciones permiten 

ampliar, descubrir y transformar los conocimientos de la biología 

(principalmente biología molecular), que pasa de ser ciencia analítica a una 

ciencia de síntesis por excelencia, de una evaluación “in vitro” (método por 

excelencia de la biología) a una evaluación “in silico” por el papel de la 

computación en el nuevo laboratorio biológico (Alemán, Báez, Fernández, & 

Morales, 2003). Así, la bioinformática es un área de investigación 

multidisciplinaria, la cual puede ser ampliamente definida como la intersección 

principalmente entre dos ciencias: biología y computación (Campos, Campos, 

& Ortiz, 2011), la cual se fundamenta en la aplicación de programas de 

cómputo, basados principalmente en métodos de algoritmos matemáticos que 

ofrecen información relevante desde el punto de vista genético, evolución, 

propiedades antigénicas, etc.  
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La secuenciación genómica a gran escala se usa ampliamente para 

responder preguntas en varios ámbitos como la función biológica, 

enfermedades, evolución, agricultura, etc. Las nuevas técnicas de 

investigación en biología molecular incluyen el secuenciamiento a gran escala 

(Next Generation Sequencing, NGS). Las tecnologías NGS actualmente 

disponibles son Illumina Genome Analyzer (GA), Applied Biosystems (ABI) 

Sólido, Roche de 454, máquinas de secuenciación Helicos 'Heliscope, 

PacBio, entre otros, en la Figura 1 se muestran las más utilizadas (Lee, et al., 

2013). 

 
Figura 1: Generación de datos por las tecnologías de NGS 

 
Fuente: (Chien-Yueh Lee, 2013) 

 

Estas tecnologías proporcionan de manera rápida y económica un 

volumen sin precedentes de datos de secuencias biológicas de ADN/ARN de 

alta calidad, llamados comúnmente datos “crudos” o datos sin procesar. Estos 

grandes volúmenes de datos (GVD) se encuentran en ficheros del orden de 

gigabytes, por ejemplo, en la Figura 1 podemos observar que el volumen de 

datos de los archivos de salida oscila entre 1GB and 600GB. Los problemas 

biológicos actuales requieren soluciones que requieren métodos 

computacionales avanzados y sofisticados para manejar esta explosión de 

datos provenientes de estas investigaciones. 
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Adicionalmente a los datos provenientes de NGS, es necesario trabajar 

con datos provenientes de la extracción de una gran variedad de repositorios 

de datos públicos y privados, cada uno con un vocabulario único y esquema 

diferente. En los repositorios de datos públicos del GenBank se calcularon 

207’265,929 registros de secuencias genómicas en el 2017. La Figura 2 

muestra el número de secuencias genómicas en cada lanzamiento de 

GenBank, a partir de la Versión 3 en 1982 hasta la actualidad, donde el 

número de bases en GenBank se ha duplicado aproximadamente cada 18 

meses, ver Figura 2. A modo de ejemplo, la cantidad de entradas de una base 

de datos de secuencias genéticas en GenBank ha creciendo en 38’930,533 

en los últimos cinco años (National Library of Medicine, 2018), estas entradas 

tienden a multiplicarse, teniendo así un crecimiento exponencial. A pesar del 

desarrollo en las altas velocidades de conexión de las redes, cuando se 

comparte y accede geográficamente a la fuente de data distribuida, el periodo 

de latencia se convierte en un problema debido a la localización de la data, de 

esta manera es necesario incrementar los recursos para la obtención de estos 

datos, como es el ancho de banda, lo cual implica mayores gastos. Así mismo 

y desafortunadamente los sistemas para gestión de base de datos 

tradicionales (DBMS) no son capaces de manejar estos grandes volúmenes 

de datos a una escala tan grande. 

 
Figura 2: Crecimiento de los datos en secuencias del GenBank 

 
Fuente: Adaptado de (National Library of Medicine, 2018) 
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Los intentos de consolidar estos datos con diversos almacenes de datos 

o consultas añaden complejidad importante y han demostrado limitaciones en 

la flexibilidad, lo cual requiere un esfuerzo masivo y sostenido de los tipos de 

datos, así como la infraestructura tecnológica necesaria para dar soporte a 

estos grandes proyectos de investigación. Todos los datos por separado, se 

deben normalizar a través de un proceso tedioso y largo para resolver las 

diferencias de nomenclatura y la recopilación de información en una sola vista. 

Por ello, los actuales enfoques de integración de datos deben manejar la 

complejidad y diversidad de los grandes volúmenes de datos de los que 

disponemos, comprender dichos datos nos permite obtener información que 

es de gran utilidad. Así, nace la necesidad de implementar procesos que sean 

capaces de resumir de manera comprensible dicha información. 

 

Por otro lado, como se ha saturado la capacidad de almacenamiento local, 

los datos se encuentran en diferentes unidades de almacenamiento 

personales y/o en servidores externos, causando desorden con los datos y 

consecuentemente problemas con la recuperación de los datos, esta 

diversificación da lugar a un uso inadecuado de los datos, dificultad para 

centralizar y compartir información, por ende se torna difícil encontrar la 

información porque hay demasiados datos y es difícil generar conocimiento 

porque hay demasiada información en diversas fuentes. Los investigadores 

comúnmente analizan los datos “crudos” y terminan utilizando 5 veces el 

volumen de almacenamiento de los datos "crudos", debido a que los datos se 

dejan en el lugar equivocado, encontrar datos es imposible, y manejan 

muchas copias de un solo ejemplar, además mover datos es difícil y lento. 

 

Se han generado muchos datos a nivel genómico, un genoma tiene miles 

de genes, donde un gen puede representar miles de bases y una proteína 

cientos de aminoácidos. Las computadoras personales son capaces de 

analizar pocos miles de proteínas, en este escenario el análisis es complicado. 

Por tanto, el tiempo de computación ha crecido enormemente. La mayor parte 

de las aplicaciones en bioinformática cargan los datos en memoria principal 

para acelerar los cálculos, no utilizan varios procesadores para distribuir la 

carga de trabajo, es decir no están preparadas para un cambio de escenario. 
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Además, pocos programadores tienen algún entrenamiento formal en 

computación de alto rendimiento, y precisamente aquí se torna complicado 

pasar de la computación secuencial a la paralela. Así mismo, existe un 

desarrollo de herramientas heterogéneas y aisladas, sin interfaces o con 

interfaces básicas debido al mercadeo open source amplio; esto confunde a 

los investigadores que recién se inician o tienen poco conocimiento en 

bioinformática. Los investigadores conocedores de los análisis bioinformáticos 

no comparten su expertise formalmente en repositorios ya que la formación 

que tienen en su mayoría viene del lado de las ciencias. Por ello, se necesita 

un inventario y clasificación de software más utilizado para cada tipo de 

análisis, así mismo se requiere incluir tecnologías de punta que permitan lidiar 

con las necesidades de estos softwares. En tal sentido, la demanda de 

mejores infraestructuras y más robustas es una constante. Las aplicaciones 

que se utilizan procesan gran cantidad de datos biológicos y necesitan un 

registro de base de datos de secuencias genómicas no estructurada, las 

cuales se deben actualizar de los principales repositorios de datos genómicos 

en el mundo en este caso del Genebank, como se vio anteriormente. 

 

Hace muchos años se pensaba que con las tasas de crecimiento, 

capacidad y velocidad de los ordenadores sería suficiente, pero esto ha 

cambiado, la demanda se ha incrementado, tal como Frazier (2003) lo 

manifiesta y describe en la Figura 3, hay una correlación entre la complejidad 

de la biología con los requerimientos computacionales y en la actualidad esta 

aseveración no ha cambiado. Es así que los sistemas tienen altos 

requerimientos para procesamiento de datos; para poder analizar conjuntos 

genómicos comparándolos mutuamente es necesario recurrir a los sistemas 

distribuidos, ya que una única computadora no puede realizar el cómputo. El 

uso del software especializado para bioinformática consume muchos recursos 

de hardware, debido a la gran cantidad de datos que procesa y a la 

complejidad del procesamiento. Así mismo, en caso de concurrencia de 

análisis causa la sobrecarga de procesamiento ya que varios análisis pueden 

ejecutarse en simultáneo, lo cual puede generar interrupciones en caso el 

servicio colapse, perjudicando así la continuidad del servicio.  
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Figura 3: Computación y biología 

 
Fuente: (Frazier, Johnson, Thomassen, Oliver, & Patrinos, 2003) 

 

En este sentido, los requerimientos de mejores prestaciones de hardware 

se hacen evidentes, si bien es cierto el costo de adquisición real de los 

servidores han descendido en los últimos años, lo que realmente influye en la 

economía del centro de datos son los gastos operativos, principalmente la 

administración, (Bailey, 2011) muestran en la Figura 4. El gasto de adquisición 

del servidor y el gasto asociado de alimentación y enfriamiento son planos. 

Mientras el costo de administración de servidores físicos se mantiene, el costo 

de administración de servidores virtuales es muy elevado y asciende.  

 
Figura 4: Nuevo modelo económico para centro de datos 

 
Fuente: Adaptado de (Rutten, 2016) 
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La investigación de IDC (Scaramella, 2016), muestra como los costos y 

rendimiento cambian en el ciclo de vida del servidor, es así que el rendimiento 

del servidor disminuye cada año en un aproximado de 14% incrementando el 

número de fallas, lo cual genera el incremento de costos de soporte (Figura 

5). Así mismo, los inesperados fallos de electricidad, tiempo de baja, además 

del bajo rendimiento de las aplicaciones debido al desgaste del hardware 

reduce la productividad de los investigadores bioinformáticos, debido a que la 

interrupción de los análisis genera un tiempo extra al volver a repetirlos. 

 
Figura 5: Rendimiento de los servidores frente a los costos invertidos 

 
Fuente: Adaptado (Scaramella, 2016) 

 

Por otro lado, es importante analizar es la situación de producción 

científica de Bioinformática en Latinoamérica y especialmente en Perú. Según 

el estudio realizado (De Las Rivas, Bonavides-Martínez, & Campos-Laborie, 

2017), muestra un total de 2,119 artículos científicos publicados entre los años 

1991 y 2016 en el campo de la bioinformática en los 19 países de 

Latinoamérica (en el cual no considera Portugal, España y Puerto Rico), 

siendo este un 3.9% de un total de 53,439 publicaciones en este rubro a nivel 

mundial en estos mismos años. Brasil es el líder con 1,068 artículos, seguido 

de México con 345, Argentina con 270, etc. como se aprecia en la Figura 6. 

Perú se encuentra en el noveno puesto con 20 artículos científicos publicados, 

lo cual representaba 0.63 artículos por millón de personas en el 2016. Por otro 

lado, la Figura 7 muestra el crecimiento de artículos científicos para este 
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campo, sobre todo en los últimos 5 años en Latinoamérica, lo cual conduce a 

premisa que bioinformática está en crecimiento en Latinoamérica y de la 

misma forma ira creciendo en Perú. 

  
Figura 6: Artículos publicados por país entre los años 1991 y 2016 

 
Fuente: Adaptado de (De Las Rivas, Bonavides-Martínez, 2017). 

 
Figura 7: Artículos publicados en Latinoamérica entre 1991 y 2016 

 
Fuente: Adaptado de (De Las Rivas, Bonavides-Martínez, 2017). 

  

De todo lo expuesto anteriormente, podemos deducir que no se cuenta 

con un proceso formal bioinformático ni manejo de datos, el difícil tratamiento 

de datos, la ralentización de los análisis, la incompatibilidad con aplicaciones 

actuales, la gestión manual de los recursos informáticos y los altos costos 

generan una necesidad de mejora en la gestión de recursos y procesos en los 

investigadores en su afán de mejorar la productividad de la investigación. En 

tal sentido, es necesario afrontar toda la problemática antes mencionada 
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desde una vista de negocio, vista de aplicaciones. de datos y vista de 

infraestructura, de manera que sea viable en nuestro contexto peruano 

especialmente en investigación donde las tendencias indican que 

bioinformática está incursionando con mayor vigorosidad. 

 

1.2 Formulación del problema 
1.2.1 Problema general 
¿Cómo la arquitectura empresarial impacta en el análisis bioinformático 

de grandes volúmenes de datos?  

 

1.2.2 Problemas específicos  
• ¿Cómo una vista de negocio impacta en los procesos 

bioinformáticos? 

• ¿Cómo una vista de aplicaciones apoya el trabajo de los 

investigadores? 

• ¿Cómo una vista de datos impacta en el análisis de grandes 

volúmenes de datos? 

• ¿Cómo una vista de infraestructura apoya los análisis 

bioinformáticos?		

 

1.3 Objetivos  
1.3.1 Objetivo general 
Mejorar los análisis bioinformáticos de grandes volúmenes de datos a 

través de una arquitectura empresarial. 

 

1.3.2 Objetivos específicos 
• Optimizar los procesos bioinformáticos que se llevan a cabo en 

las investigaciones mediante una vista de negocio. 

• Implementar una vista de aplicaciones que permita responder 

satisfactoriamente al trabajo y necesidades de los investigadores. 

• Mejorar la gestión y análisis de los grandes volúmenes de datos 

provenientes de las investigaciones, a través de una vista de datos. 

• Proveer una infraestructura robusta que soporte los análisis 

bioinformáticos mediante una vista de infraestructura. 
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1.4 Justificación de la investigación 
La genética, genómica y en general la biología molecular han presentado 

grandes avances en las últimas décadas. “Este vertiginoso crecimiento se 

debe en parte al avance de las ciencias de la computación y a su aplicación 

directa al estudio de la genética alcanzando así la primera anotación del 

Genoma Humano publicado” (Myers, 2001). Con el uso de la bioinformática 

ha sido posible empezar la anotación de los genomas y esta ha resultado en 

la elaboración de mapas genéticos y físicos cada vez más complejos, pero 

esta área carece de procesos formales en lugares que recién se empieza a 

utilizar bioinformática. 

 

Así, la presente investigación pretende modelar una arquitectura 

empresarial para bioinformática que es un área relativamente nueva de las 

ciencias y que no tiene precedentes en implementación de arquitecturas 

empresariales, brindando así los lineamientos en cuanto al desarrollo de los 

procesos, el manejo de los datos, el uso de las aplicaciones y la tecnología, 

en centros de investigación que recién comienzan a hacer el uso de la 

bioinformática en sus investigaciones.  

 

El alcance de este proyecto abarca el diseño de un modelo de arquitectura 

empresarial para un área de bioinformática que podrá ser implementado 

dentro de pequeños o medianos centros de investigación científica como por 

ejemplo agricultura, con campo de acción en las biociencias moleculares: 

biología molecular, bioquímica, genómica y genética. El producto a entregar 

consta del diseño de la arquitectura empresarial, el modelo de negocio, 

aplicaciones, datos y la infraestructura tecnológica que interactúan, así como 

el mapeo e integración de todas las actividades que soportan todos estos 

procesos.  

 
1.5 Limitaciones de la investigación 

El proyecto contempla la validación del modelo por parte de los 

investigadores quienes realizan los análisis bioinformáticos, mas no 

contempla la validación de los resultados de estos análisis, debido a que no 
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es objetivo de esta investigación y está sujeto a la interpretación, experiencia 

y conocimiento de los investigadores científicos. 

 

Los algoritmos de bioinformática y la potencia de cálculo son las 

principales limitantes para el análisis de la generados por las tecnologías 

actuales de secuenciamiento a gran escala; no obstante, se considera que el 

uso del cloud computing proporciona diferentes tipos de tecnologías 

escalables y por ende una mejora para el funcionamiento de las aplicaciones.  

 

La investigación no contempla el respaldo, seguridad de información y 

garantía del servicio en el cloud computing, debido a que estos son asumidos 

por el proveedor en el Contrato a Nivel de Servicio (SLA). El SLA tiene una 

disponibilidad del 99,95% anual, en el tiempo restante pueden existir errores 

de acceso o conexión. El acceso físico a la infraestructura tecnológica no está 

contemplado, debido a que el uso del cloud computing es remoto. 

 
1.6 Viabilidad de la investigación  

Los resultados de los estudios son a menudo generalizables hasta cierto 

punto, pero según (Routio, 2007) un método más formal para presentar 

conocimiento general es hacer un modelo. Una técnica usual para lograr un 

modelo científico generalizable es detectar invariantes, quitar la variación y 

abordar el problema. Por lo tanto, la investigación es técnicamente viable. 

 

La investigación es económicamente, socialmente y operativamente 

viable debido a que este estudio se desarrolló en un centro de investigación 

piloto en agricultura, donde el modelo fue evaluado a través de la experiencia 

de los investigadores (los expertos), quienes luego del uso de los 

componentes de la implementación determinaron la fiabilidad y conformidad 

de los resultados. 
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CAPÍTULO II 
MARCO TEÓRICO 

2 . 
2.1 Antecedentes del problema 

La bioinformática es la base para investigaciones en biología, donde en 

muchos casos se vuelve indispensable, por ejemplo, en medicina, el 

diagnóstico genético en personas puede detectar enfermedades genéticas 

que de otra manera no pueden ser pero generalmente las personas no tienen 

esta información.  

 

“La tecnología proporciona un elemento teórico y proporciona las 
herramientas prácticas, para que los científicos puedan explorar las 
proteínas, RNA y DNA. Desde el principio de los años 90, muchos 
laboratorios han estado analizando el genoma completo de varias 
especies tales como bacterias, levaduras, ratones y seres 
humanos. Durante estos esfuerzos de colaboración, se han 
generado cantidades enormes de datos los cuales se recogen y se 
almacenan en grandes bases de datos, la mayoría de las cuales 
son publicadas y accesibles” (Valdiosera, 2006). 

 

La comparación de secuencias, ya sea nucleótidos o aminoácidos, para 

buscar semejanzas o diferencias se realizan de manera automatizada debido 

a que naturalmente no es posible comparar cientos de miles de pares de 

bases de manera manual, ya que conlleva a una pérdida de tiempo y al 

aumento de errores en la comparación. Para esto, muchas técnicas 

computacionales se han desarrollado para abordar este problema, lo cual se 

llama comúnmente bioinformática. Así, con el incremento de la capacidad 

computacional y la complejidad de los sistemas y las técnicas de 
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investigación, ha surgido la necesidad de tener expertos en ambas áreas, 

biología y computación. 

 

El uso de computadoras para afrontar los problemas biológicos se inició 

con el desarrollo de algoritmos que permitan la comprensión de las 

interacciones en los procesos biológicos y sus relaciones con otros 

organismos. Luego, el aumento desmesurado de secuencias biológicas 

disponibles y la complejidad de las técnicas usadas por las computadoras 

para la obtención y análisis de los datos, hacen de la bioinformática un área 

en demanda. La bioinformática y otra multitud de herramientas de la biología 

de sistemas desarrollados se ejecutan en línea de comandos ya que no han 

adoptado un enfoque basado en la web o una interfaz más amigable para la 

interacción con los investigadores. 

 

El desarrollo de la bioinformática en Perú es incipiente en investigaciones 

agrícolas llevada a cabo por las instituciones académicas y de desarrollo 

tecnológico, en contraste a otros países, donde la bioinformática es el eje 

principal para este tipo de investigación; sin embargo, en cualquier contexto 

las investigaciones generan una demanda de servicios informáticos en un 

tiempo relativamente corto para los análisis bioinformáticos.  

 

Por otro lado, según (Zhang, Big Services Era: Global Trends of Cloud 

computing and Big Data, 2012), las próximas innovaciones son alrededor de 

arquitectura de la tecnología, hay tres tendencias principales. La primera 

tendencia de innovación es integrar hardware, software y servicio en una caja. 

Este tipo de innovación puede ocultar la complejidad de los sistemas de TI de 

las empresas y hacerlos listo para el cloud computing. Lo más importante, el 

aspecto de servicios de la caja puede capturar las mejores prácticas de 

operaciones en diversos escenarios. La segunda tendencia innovación es 

proporcionar plataformas de cloud computing abierta por los principales 

proveedores de servicios de Internet. Los algoritmos de análisis de los 

grandes volúmenes de datos, APIs almacenamiento en el cloud computing y 

las API de predicción y de traducción se están convirtiendo gradualmente en 

instrumentos y activos importantes para las innovaciones abiertas. La tercera 
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innovación de arquitectura tecnológica viene de Internet móvil y los servicios 

de redes sociales. Arquitectura tecnológica se usa para realizar la arquitectura 

de aplicaciones y arquitectura de datos, lo que apoya aún más la arquitectura 

de negocios.  

 

En tal sentido, la amplia disponibilidad de instrumentos de secuenciación 

de ADN de alto rendimiento, y el desarrollo de nuevas técnicas basadas en la 

secuenciación, proporciona un recurso potencialmente muy valioso para los 

investigadores bioinformáticos. La adopción generalizada de secuenciación 

de alto rendimiento ha aumentado considerablemente la escala y la 

complejidad de la infraestructura computacional necesaria para realizar la 

investigación genómica. Es así que la transformación de los datos de 

secuencia en información biológicamente significativa requiere una 

infraestructura computacional sofisticada y de apoyo. El tamaño de la 

infraestructura computacional requerido supera las expectativas de la 

infraestructura local tradicional. Así mismo, la configuración y el 

mantenimiento asociado con una infraestructura computacional local 

presentan problemas significativos para los investigadores individuales y 

representan esfuerzos importantes para el soporte informático necesario. Una 

alternativa a la construcción y mantenimiento de la infraestructura local es el 

cloud computing, que ofrece acceso bajo demanda a la infraestructura 

computacional flexible. 

 
2.1.1 Investigaciones relacionadas 

a)  Registro de herramientas y servicios de datos: un 
esfuerzo de la comunidad para documentar los recursos bioinformáticos 
(Ison J, 2016). 

En el artículo científico publicado por Ison, se presenta una 

infraestructura europea de información biológica, para un registro integral y 

consistente de información sobre recursos bioinformáticos. El mantenimiento 

sustentable de este registro de herramientas y servicios de datos está 

garantizado por un esfuerzo de curación dirigido y adaptado a las necesidades 

locales, y compartido entre una red de socios comprometidos. En noviembre 

de 2015, el registro tenía 1785 recursos, de 126 registros individuales, 
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incluidos 52 proveedores institucionales y 74 personas. Su fin es el de crear 

un estándar para la diseminación de información sobre recursos 

bioinformáticos. El registro debería ayudar al descubrimiento y uso eficiente 

de herramientas y, por lo tanto, proporcionar un soporte útil para proyectos de 

ciencias de la vida (Ison J, 2016).  

 

En general este repositorio alberga una lista de herramientas 

utilizadas y permite su filtro de acuerdo a ciertos parámetros como fecha de 

publicación, cantidad de citaciones, actualizaciones, etc. 

 

b) Propuesta de framework de arquitectura empresarial para 
pymes basado en un análisis comparativo de los framework de Zachman 
y TOGAF (Matute, 2014) 

El estudio de (Matute, 2014) sugiere que se debe considerer las 

complicaciones existentes al momento de aplicar un framework en una 

organizacion, es importante tomar en cuenta las areas de negocio a ser 

cubiertas, asi como las necesidades dentro del entorno y la tecnología 

desarrollada existente para ser incluida en la optima integración. 
 

La investigación aborda los conceptos básicos para poder 

comprender los términos de arquitectura empresarial y framework, asi mismo 

desarrolla el análisis exhaustivo de los 2 frameworks más utilizados, Zachman 

y TOGAF, con el objetivo de proporcionar herramientas que permitan evaluar 

las ventajas y desventajas de estos frameworks, y asi tener los criterios 

suficientes para poder dimensionar las fortalezas, debilidades, oportunidades 

y amenazas de cada uno de estos. Además, se estudian los conceptos e 

implicaciones para comprender las PYMES y sus alances y más 

específicamente de las PYMES en Ecuador, haciendo uso del análisis FODA 

y de la aplicación directa de un framework en una PYME. Finalmente, describe 

una propuesta de framework hibrido de acuerdo a los frameworks descritos 

previamente, tanto Zachman y TOGAF, con el objetivo de proponer un método 

sencillo, que facilite un procedimiento para poder ser implementado en una 

PYME (Matute, 2014). 
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Por último, Matute concluye que una arquitectura empresarial es 

clave para facilitar los procesos de negocio y mejorar los servicios de TI en 

una organización, debido a que se realiza el alineamiento de la estrategia de 

negocio, los servicios de información y la infraestructura dentro de las 

organizaciones. 

 
c) Servicio de selección de cloud de calidad-conscientes para 

modeladores computacionales (Nizamani, 2012). 

Esta tesis doctoral ayuda a los modeladores de cómputo, a 

seleccionar el proveedor de servicios cloud más rentable. Esto es cuando se 

opta por utilizar el cloud computing en lugar de usar las instalaciones High 

Performance Computing (HPC) in house. Se propone y evalúa un nuevo 

servicio de selección computacional de calidad consciente (QAComPS). Esto 

selecciona el más barato proveedor de servicios de la nube. Después de la 

selección se pone en marcha de forma automática y se ejecuta el servicio 

seleccionado. Después de la selección se pone en marcha de forma 

automática y se ejecuta el servicio seleccionado. QaComPS incluye una 

ontología integrada que hace uso de OWL (Ontology Web Languaje) 

características. La ontología proporciona una especificación estándar y un 

vocabulario común para describir diferentes proveedores de servicios de la 

nube. Las descripciones semánticas son procesadas por el servicio de gestión 

de la información QaComPS. Estas descripciones de proveedores son 

utilizadas por un filtro para seleccionar automáticamente el servicio de más 

alto rango que cumple con los requisitos del usuario. Una interfaz se utiliza 

para transferir información semántica a o desde el servicio de Gestión de la 

Información QAComPS y la selección no semántica y servicios administrados 
(Nizamani, 2012). 

 

El servicio también se evaluó cualitativamente por un grupo de 

modelistas computacionales. Los resultados de la evaluación fueron muy 

prometedores y demostraron el potencial de QaComPS de hacer computación 

en nube más accesible y rentable para los modelistas computacionales. 
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2.1.2 Plataformas bioinformáticas  
Existen varios proyectos y soluciones en el contexto de alto rendimiento 

de secuenciación y bioinformática en general que utiliza cloud computing para 

generar la capacidad computacional y la escalabilidad bajo demanda. Sin 

embargo, estos proyectos se refieren principalmente a problemas específicos 

y proporcionan soluciones personalizadas para una herramienta o 

metodología determinada. Aunque es muy valiosa, tales herramientas 

proporcionan una ayuda mínima para los investigadores que desean 

componer una variedad de herramientas en un análisis o para los 

investigadores que desean utilizar sus propias herramientas cuando se 

utilizan los recursos de cloud computing. Por lo tanto, hay una necesidad de 

una solución flexible que se puede utilizar en una variedad de escenarios y 

que proporciona soporte para la personalización.  

 

Galaxy Cloudman es una plataforma basada en la web para los datos 

de investigación en biomédica y apoya a los usuarios a configurar y trabajar 

en clouds. Funciona en combinación con Bio-Linux y configura en el arranque 

Oracle, así como Galaxy. Desafortunadamente, Cloudman no soporta 

MapReduce y por lo tanto una ejecución gráfica del seguimiento de los 

trabajos no es posible, así como los beneficios de la computación paralela. 

 

Eoulsan es una estructura modular que permite la configuración de 

clusters de computación en nube. Un sistema de conexión modular permite la 

integración de algoritmos disponibles predefinidos, lo cual no satisface a los 

científicos quienes desean un entorno flexible y dinámico. Eoulsan solo tiene 

que ser ejecutado en la línea de comandos. Este sistema mejora el uso de 

programas para los científicos, pero no se centran en una ejecución gráfica 

de puestos de trabajo en grupos públicos y privados. 

 

Todas estas herramientas se enfocan principalmente en las 

herramientas de análisis, mas no proporcionan una visión global del proceso 

de negocio, ni en el tratamiento de los GVD. Por otro lado, el no tener el control 

absoluto del repositorio de los datos es otro punto en contra para los 

investigadores quienes son cuidadosos de los datos. 
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2.2 Bases teóricas 
2.2.1 Bioinformática 

La informática es actualmente una herramienta básica para la biología, 

de tal forma que el proyecto más ambicioso de la historia de la biología, el 

secuenciamiento del genoma humano, no hubiera sido posible. La biología ha 

cambiado mucho a través de los años, según (Barraza, 2014) ha habido un 

avance notable en las técnicas de laboratorio, pero además se convirtió en 

una ciencia que está generando muchos datos. Por ejemplo, la secuenciación 

del genoma humano, nuevas técnicas para el estudio simultaneo de cómo 

funcionan miles de genes. Las áreas biológicas (Barraza, 2014) se centran 

principalmente en genómica (caracterización y predicción de genes), 

evolución (análisis filogenético), proteómica (modelamiento de proteínas) y 

metabolómica. 

 

La bioinformática tiene el gran objetivo de almacenar la gran cantidad 

de datos y aumentar la velocidad de los análisis de estos grandes volumnes 

de datos que la ciencia está manejando desde la publicación del genoma 

humano en el año 2001. Este avance con el genoma es fundamental, ya que 

ha servido para la crear nuevas medicinas, transgénicos, etc, a su vez también 

ha traído consigo el aumento de información. La situación se complica cuando 

cada 6 mese los datos se duplican según algunas predicciones pesimistas. 

Por su lado, las grandes empresas como IBM, Seagate, Hewlett-Packard, 

Hitachi, etc tratan en conseguir memoria de alta densidad que con lleva a la 

ampliación e implementación de la biotecnología (Joyanes, 2003). 

 

El término bioinformática se refiere a la aplicación de las técnicas 

informáticas al estudio de la información genética (RAE, av. 23.a Ed). Según 

la definición del National Center for Biotechnology Information (NCBI): 

"Bioinformática es un campo de la ciencia en el cual confluyen varias 

disciplinas tales como: biología, computación y tecnología de la información” 

(National Library of Medicine, 2018). 
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El fin último de este campo es facilitar el descubrimiento de nuevas 

ideas biológicas, así como crear perspectivas globales a partir de las cuales 

se puedan discernir principios unificadores en biología. Al comienzo de la 

"revolución genómica", el concepto de bioinformática se relacionaba 

solamente con el desarrollo y mantenimiento de la base de datos donde tenían 

los datos biológicos, los cuales son las secuencias de aminoácidos y 

nucleótidos. La creación de esta base de datos no solo implica su diseño, 

además también las interfaces en las cuales se puedan administrar y acceder 

a los datos. 

 

La bioinformática para (Castro, 2009), se refiere a la gestión y análisis 

de datos biológicos utilizando la computadora y las tecnologías disponibles, 

este campo abarca matemática, inteligencia artificial, estadística, química, 

informática y computación. Además, lo define como una ciencia que se dedica 

a estudiar la biología y sus fenómenos, como la biológica molecular desde un 

alcance computacional, con el objetivo de generar métodos que faciliten el 

comprender, simular y predecir los sistemas biológicos en estudio, mediante 

las herramientas de computación y generar respuesta o soluciones en el 

análisis de datos, simulación de sistemas, generalmente a nivel de biológica 

molecular. 

 

La bioinformática es una disciplina académica y de investigación pero 

que ha demostrado las posibles grandes implicaciones para la futura 

comprensión de una gama grande de problemas médicos, moleculares y 

biológicos que busca capturar, almacenar, analizar e integrar información 

biológica y genética, aplicando técnicas de computación a la gestión de la 

datos biológicos y métodos provenientes de disciplinas tales como 

matemáticas aplicadas, informática, estadística, inteligencia artificial, ciencias 

de la salud, etc. Esta nueva disciplina se dedica fundamentalmente a los 

problemas de almacenamiento y análisis de la información que se produce a 

partir de un desarrollo de las tecnologías genómicas y aporta en numerosas 

áreas de investigación que van desde el modelado de ciclos de células, hasta 

biología computacional y genética, biofísica, genómica, proteómica, análisis 

de secuencias y biología de sistemas, la bioinformática permite: 
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• El desarrollo de fórmulas matemáticas y estadísticas, que permitan 

relacionar diferentes componentes, por ejemplo, encontrar un gen en una 

secuencia y predecir su estructura, crear árboles genealógicos, etc. 

(Universidad de Valencia, 2016). 

• El estudio de los algoritmos que den soporte a los proyectos 

genéticos. 

• Identificar agentes causantes de enfermedades a las plantas, como 

los virus, que de otra forma serian complicados de detectar. 

• El uso de herramientas informáticas tales como bases de datos, 

almacenes (data warehouse), minería de datos (data mining), minería de 

datos en la Web (web mining), tecnologías colaborativas y lenguajes de 

programación fundamentalmente para Internet, facilitan el proceso de esos 
inmensos mares de datos que supone la biología. 

 

La integración de herramientas y áreas de I+D+i propias de informática 

(Figura 8), tales como Interacción hombre-computador, computación científica 

y paralela, entornos distribuidos para resolución de problemas, bibliotecas 

digitales, Ingeniería de Software e Ingeniería Web (Coltell,2002). 

 
Figura 8: Bioinformática, centro de otras ciencias 

 
Fuente: (Coltell, 2002) 
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La generación de secuencias, así como el subsiguiente 

almacenamiento, interpretación y análisis son tareas hoy en día enteramente 

dependientes de computadores. Pero el primer reto de la comunidad 

bioinformática actual es el propio almacenaje de esta cantidad masiva de 

datos, ya que debe hacerse de manera inteligente y eficiente. En ella recae la 

responsabilidad de proveer un acceso fácil y fiable a estos datos. Porque los 

datos en sí mismos carecen de significado antes de ser analizados, y el 

volumen de datos en el presente hace imposible la interpretación manual. Es 

por ello que herramientas computacionales muy incisivas han de ser 

desarrolladas para permitir la extracción de información biológica útil. Según 

(Lechuga, 2012) existen tres procesos biológicos centrales alrededor de los 

cuales se han de crear herramientas bioinformáticas: 

• La secuencia de ADN precede a la secuencia de la proteína. 

• La secuencia de la proteína determina su estructura. 

• La secuencia de la proteína determina su función. 

La integración de la información aprendida acerca de estos procesos 

biológicos fundamentales nos debería permitir alcanzar el fin último tan 

deseable de comprender completamente los organismos biológicos. 

 
2.2.1.1 Áreas de investigación bioinformática 

El objetivo principal de la bioinformática es comprender mejor los 

procesos biológicos. Para lograr este objetivo, la bioinformática se enfoca en 

el desarrollo de técnicas de cálculo complejas, tales como el reconocimiento 

de patrones, la minería de datos, el algoritmo de aprendizaje automático, 

algoritmos de HPC y visualización. Se presentan las principales áreas 

(Orobitg, 2013), donde la informática, matemáticas y estadística se han 

utilizado para definir los métodos y sistemas capaces de encontrar soluciones 

y facilitar la investigación de algoritmos.  

 

a) Análisis de secuencias 
Consiste en comparar el ADN, ARN o secuencias de proteínas 

para entender sus características, función, estructura y evolución. La 

comparación de secuencias nuevas con aquellos con funciones conocidas es 
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una forma clave de la comprensión de la biología de un organismo del que 

viene la nueva secuencia. Las metodologías de análisis de secuencia más 

comunes son la alineación de secuencias y búsquedas en bases de datos 

biológicas. En general, existen muchas herramientas y técnicas que 

proporcionan la secuencia de alineaciones y analizan los alineamientos 

producidos para entender su biología.  

 

b) Anotación de genomas 
En el contexto de la genómica, anotación es el proceso de 

definición de los genes y otras características biológicas de la secuencia de 

ADN. Este proceso se divide en tres pasos: En primer lugar, se identifican las 

porciones del genoma que no codifican para proteínas. Luego, la predicción 

de genes o la búsqueda de genes, consiste en la identificación de elementos 

en el genoma. Por último, la información biológica se adjunta a las secuencias. 

 

c) Biología evolutiva computacional 
Se refiere al estudio del origen y la descendencia de especies, 

así como sus cambios en el tiempo. Consiste en la construcción del árbol de 

la vida que determina las relaciones evolutivas entre las especies.  

 

d) Análisis de la expresión génica 
Los genes son expresados de acuerdo a la medición de mARN 

presente al momento de hacer experimento mediante diferentes técnicas de 

laboratorio. Estas técnicas generalmente pueden contener ruido, 

contaminaciones o no ser muy precisas. Esto precisa tener herramientas 

estadísticas que puedan excluir el ruido presente en la muestra para medir 

adecuadamente la expresión de los genes. 

 

e) Análisis de regulación génica 
Conjunto de mecanismos utilizados por las células para 

aumentar o disminuir la producción de productos génicos específicos 

(proteínas o ARN). Técnicas bioinformáticas han sido aplicadas a la 

exploración de varios pasos en este proceso, que permitan reconocer 
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regiones de regulación genética. Los datos de expresión pueden usarse para 

inferir la regulación génica.  

 

f) Análisis de expresión de proteínas 
Este es un subcomponente de la expresión génica que consta de 

las etapas después de ADN ha sido transcrita en ARN mensajero (mARN). La 

expresión de proteína es comúnmente utilizada por investigadores para 

denotar la medición de la presencia y abundancia de una o más proteínas en 

una célula o tejido particular.  

 

g) Genómica comparativa 
Las herramientas bioinformáticas pueden usarse en el estudio de 

las relaciones entre números, localizaciones y funciones bioquímicas de los 

genes de especies diferentes, debido a que luego de ser secuenciados, se 

comparan las estructuras. La genómica comparativa supone que los 

componentes del genoma que son similares entre especies diferentes son 

conservados en el tiempo, de igual manera a los elementos clave para la 

supervivencia. 

 

h) Modelado de sistemas biológicos 
Consiste en la elaboración y utilización de algoritmos eficientes, 

estructuras de datos, visualización y herramientas de comunicación con el 

objetivo de modelar sistemas biológicos con las computadoras. Las 

simulaciones artificiales tratan de describir los procesos evolutivos por medio 

de la computadora de sencillas formas de vida (artificial). 

 

i) Análisis de imágenes de alto rendimiento 
El análisis de imágenes de alto rendimiento consiste en el uso de 

herramientas computacionales para automatizar el análisis de grandes 

cantidades de imágenes a través del procesamiento y cuantificación. De 

lograrse un sistema de alta calidad y con mínimos errores, se podría prescindir 

del observador. 
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j) Estructura de la proteína de predicción 
Haciendo uso de la computación se trata de predecir o moldear 

la estructura tridimensional de unas proteínas partiendo de su composición en 

aminoácidos, la cual es su estructura secundaria y terciaria a partir de la 

estructura primaria. Esta predicción es muy importante y difiere del diseño de 

proteínas. 

 

k) Análisis de mutaciones en el cáncer 
El reordenamiento de las células afectadas por el cáncer es 

complejas e impredecibles. En muchos genes en el cáncer, se trata de 

identificar si existen sustituciones de bases individuales aun no conocidas, 

mediante secuenciación exhaustiva. Los sistemas automatizados que se 

producen en la bioinformática sirven para administrar la cantidad de 

información y secuencias obtenidas y generar nuevos algoritmos y software 

que comparen estas secuencias con las secuencias del genoma humano y 

los polimorfismos. 

 

l) Interacción molecular 
Estudio de las interacciones entre proteínas, ligandos y péptidos. 

Para el estudio de las interacciones moleculares, algoritmos de acoplamiento 

son algoritmos eficientes, que consisten en la simulación molecular dinámica 

del movimiento de los átomos alrededor de enlaces rotativos. 

 

m) Medición de la biodiversidad 
Un ecosistema tiene la biodiversidad de un conjunto completo de 

especies de aquel medio ambiente y sus genomas.  

 

Las bases de datos almacenan los nombres de las especies, asi 

como su información básica, tamaño de la población, distribución, estados, 

información genética, relación con otras especies, hábitat entre otros. El 

software deberá analizar, predecir, compartir y visualizar esta información  
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2.2.1.2 Aplicaciones de la bioinformática 

La ciencia de la bioinformática tiene usos muy dispares a la par que 

beneficiosos en el mundo actual, incluyendo la medicina molecular, genómica 

micro biótica, agricultura y ganadería, y estudios comparativos. Es más, la 

evolución de estas y otras ramas afines del saber es inimaginable hoy en día 

sin la aportación que la bioinformática supone, ya que en última instancia se 

encarga de tender el puente entre el vasto conocimiento anterior y la ingente 

cantidad de datos y recursos disponibles hoy en día. 

 

a) Medicina molecular 
El genoma humano tiene una gran importancia en los campos 

de la investigación biomédica y de la genética clínica ya que las enfermedades 

tienen, en mayor o menor medida, un componente genético. Éste podrá ser 

heredado (como en el caso de muchas enfermedades hereditarias, incluyendo 

la fibrosis quística) o ser el resultado de la respuesta del cuerpo a un estrés 

ambiental que causa alteraciones en el genoma (como el cáncer, diabetes, 

enfermedades cardíacas, etc.). El conocimiento completo del genoma 

humano nos permite buscar los genes directamente asociados con diferentes 

enfermedades, tratando de descubrir o mejorar nuestro entendimiento acerca 

de las bases moleculares de estas enfermedades. Este nuevo conocimiento 

permitirá mejorar tratamientos, curas e incluso desarrollar test predictivos. 

 

La cantidad de datos y la complejidad de los problemas que 

hacen que la computadora y herramientas estadísticas esenciales para 

estudios exitosos. Con las recientes mejoras en las tecnologías que ahora 

permiten la determinación simultánea de muchos miles de marcadores, el 

análisis de datos se está convirtiendo en el cuello de botella de los estudios, 

y por lo tanto cada vez es más importante el desarrollo de métodos de análisis 

más rápidos y mejores. 

 

b) Genómica microbiana 
Los microorganismos son ubicuos, es decir, que se encuentran 

en todas partes. Han sido encontrados sobreviviendo prósperamente en 
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ambientes extremos de calor, frío, radiación, salinidad, acidez y presión. Están 

presentes en el medioambiente, en nuestros cuerpos, en el aire, en la comida 

y en el agua. Y tradicionalmente se han usado diversas propiedades de los 

microorganismos en la panadería, destilería y en la industria alimenticia en 

general. La llegada del genoma completo de estos microorganismos podría 

aumentar sus aplicaciones en el medioambiente, salud o industria. 

 

c) Agricultura y ganadería	
El secuenciado de los genomas de plantas y animales pueden 

reportar enormes beneficios para la comunidad agrícola. Las herramientas 

bioinformáticas pueden usarse para encontrar los genes en dichos genomas 

y elucidar sus funciones. El conocimiento genético específico podría entonces 

usarse para producir cultivos más fuertes, resistentes a sequías, 

enfermedades e insectos, así como para mejorar la calidad del ganado 

haciéndolo más saludable, resistente a enfermedades y más productivo.  

 
2.2.2 Arquitectura empresarial 

Definamos primero los términos por separado, primero se define 

empresa y luego arquitectura. “Una empresa es un grupo de departamentos 

u organizaciones que cuentan con recursos y que tienen un conjunto común 

de metas, fines y principios” (Maya, 2010), por lo tanto, una empresa puede 

ser una organización, una corporación, una sucursal, una división o solo un 

área. Por otro lado, “una arquitectura es la organización fundamental de un 

sistema, que incorpora sus componentes, las relaciones entre ellos y con el 

entorno, y los principios que gobiernan su diseño y evolución” (Maya, 2010).  

 

Entonces, una arquitectura empresarial estudia los componente de una 

empresa, por lo tanto “una arquitectura empresarial puede considerarse como 

una colección de procesos de negocio, de sistemas o aplicaciones, de 

tecnologías y de datos que soportan las estrategias de negocio de una 

empresa. Así, una arquitectura empresarial captura información detallada 

acerca de los cuatro dominios o áreas, realiza una descripción completa de la 

empresa desde diferentes perspectivas y logra una visión” (Maya, 2010). 
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Una arquitectura empresarial puede compararse con un plano que 
permite la ubicación óptima de los recursos de TI (Tecnologías de 
la Información), los cuales son el soporte de la función del negocio. 
El objetivo de una arquitectura empresarial es crear un entorno de 
TI unificado, es decir sistemas de hardware y software 
estandarizados, que se enlacen con el negocio de la organización 
y con su estrategia (Maya, 2010). 

 
2.2.2.1 Frameworks 

Un framework es un lenguaje para permitir la comunicación de los 
stakeholders de una arquitectura empresarial. Este tiene un 
método detallado, un conjunto de herramientas de soporte, que 
proporciona directrices sobre cómo describir o documentar 
arquitecturas, el cual generalmente no proporciona lineamientos 
sobre cómo construir o implementar una arquitectura específica o 
sobre cómo desarrollar o adquirir sistemas (Maya, 2010). 
 

Existen diferentes frameworks para desarrollar una arquitectura 

empresarial, pero todos tienen cuatro elementos básicos (arquitectura de 

negocio, de información, de sistemas y de tecnologías de infraestructura). 

 

Los modelos de arquitecturas empresariales o frameworks en 

capas son muy usados, ya que proponen modelos de divisiones en la empresa 

que no se mezclan. Pero en líneas generales no se tiene un consenso de los 

lineamientos de una arquitectura en capas, es así que se puede utilizar varios 

modelos en una empresa. En la siguiente sección se describe los frameworks 

más utilizados actualmente. 

 

a) TOGAF 

TOGAF es un marco de referencia de arquitectura (The Open 

Group, 2013), y herramienta para asistir en la aceptación, creación, uso y 

mantenimiento de arquitecturas. Está basado en un modelo de procesos 

apoyado por las mejores prácticas y conjunto reutilizable de activos 

arquitectónicos existentes.  

 

TOGAF se enfoca en el desarrollo de una arquitectura y 

gobierno como una herramienta ágil. Específicamente define los modelos a 



 28	

usarse como representación de la arquitectura, de manera que proporcione 

una dirección para el desarrollo del proceso. TOGAF puede ser usando en 

diferentes tipos de organizaciones pequeñas, medianas o grandes, inclusive 

en el gobierno, debido al modelo escalable que presenta. Debido a todos los 

niveles que este framework manejar, TOGAF se hace cargo de la arquitectura 

de negocios hasta la arquitectura de datos y tecnología. Además, este 

framework es fácilmente customizable de acuerdo a las necesidades de la 

empresa, así como los productos open source, sin dejar de lado que la 

retroalimentación e información son procesos reales (Bustamante, 2016). 

 

Los principales beneficios de TOGAF (Bustamante, 2016) son: 

o Fue desarrollado con años de investigación por arquitectos 

reconocidos. 

o El vocabulario usado es simple, de manera que todos 

puedan comprender la información dentro de las organizaciones. 

o Define el sistema de información como bloques que luego 

interactúan unos con otros. 

o Posee estándares recomendados. 

o Posee productos que se utilizan para complementar los 

bloques. 

 

Según (The Open Group, 2013), “el Método de Desarrollo de 

Arquitectura (ADM) es un método para obtener arquitecturas empresariales 

que son específicas para la organización y está especialmente diseñado para 

responder a los requerimientos del negocio”. El ADM describe: 

 

o Un método estándar seguro que permite desarrollar una 

arquitectura empresarial. 

o Un método que define la arquitectura al nivel de negocio, 

aplicaciones, datos y tecnología, asegurando que todos los requerimientos de 

la empresa se cumplan. 

o Posee una guía con técnicas para el desarrollo de la 

arquitectura empresarial. 
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Figura 9: TOGAF Arquitectura método de desarrollo 

 
Fuente: (The Open Group, 2013) 

 

El ADM consta de ocho fases de desarrollo, complementados 

con la fase preliminar en la que se definen el marco y los principios. El ADM 

está configurado como un modelo de proceso iterativo, donde la etapa final 

indica el comienzo de una nueva iteración. Las descripciones actuales de 

arquitectura disponibles son consideradas como la arquitectura de línea de 

base. El TOGAF ADM se describe en la Figura 9. 

 

En las siguientes secciones, se describen las distintas fases de 

este método. TOGAF (Standard O. G., TOGAF Versión 9.1, 2011) en su 

framework de alto nivel reconoce tres dominios o vistas que son: arquitectura 

de negocios, arquitectura de datos e Información, arquitectura de aplicaciones 

y arquitectura tecnológica. Para cada una de estas se entrará a identificar las 

que tienen mayor relevancia en el contexto de la organización. 
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• Visión de la arquitectura 
La fase A se inicia con un requerimiento de trabajo de 

arquitectura de la organización patrocinadora a la organización de 

arquitectura. Define lo que es y lo que está fuera del ámbito de aplicación, que 

deben tomar las decisiones sobre la base de la evaluación practica de los 

recursos y la disponibilidad de la competencia. 

 

Entrada para esta fase es, por ejemplo, pero no se limita a: 

el modelo de organización de la arquitectura empresarial, con las necesidades 

presupuestarias y las solicitudes de cambio, y el repositorio de arquitectura 

poblada que contiene documentación arquitectónica existente. 

 

Salida para la fase A puede incluir una declaración de trabajo 

arquitectura, estados refinados de los principios de negocio, los conductores 

y las metas, los principios de la arquitectura y de un documento de definición 

de arquitectura proyecto aprobado. 

 

• Arquitectura de negocio 
La arquitectura de negocio describe la estrategia de producto 

o servicio y el organizacional, funcional, procesos, información y áreas 

geográficas del entorno empresarial. El alcance de esta fase dependerá sobre 

todo en el entorno empresarial. Las vistas que se contemplaran para este 

dominio, son las siguientes:  

o Mapa de objetivos empresariales  

o Estructura administrativa  

 

La entrada para la fase B incluye descripciones existentes 

arquitectura, los objetivos de negocio y principios, arquitectura repositorio. 

 

Output consiste en una versión refinada y actualizada de los 

entregables de la fase arquitectura de visión, un documento para la definición 

del proyecto de arquitectura y una especificación de requisitos de proyecto de 

arquitectura. Ademas, los componentes de la arquitectura de negocio en una 
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hoja de ruta de la arquitectura es parte de la salida de esta fase, que puede 

incluir catálogos, matrices y diagramas. 

 

• Arquitecturas de Sistemas de Información  
Los objetivos de la fase de Sistemas de Información 

Arquitecturas son desarrollar la arquitectura de sistemas de información de 

destino, para los datos y el nivel de aplicación, que describe cómo la 

arquitectura de sistemas de información de la empresa permitirá a la 

arquitectura empresarial y la visión de arquitectura, de manera que se ocupa 

de la solicitud de arquitectura de trabajo y preocupaciones de los interesados. 

Además, se identifican también las diferencias entre información de línea base 

y de destino de los sistemas de arquitecturas. 

 

A partir del modelo se definen vistas diferentes de la 

arquitectura de software: 

o Vista lógica, corresponde a la abstracción del sistema.  

o Vista de procesos, procesos de ejecución.  

o Vista física, mapeo del software sobre el hardware.  

 

A partir de lo anterior las vistas que se desarrollaran son las 

vistas de aplicaciones por procesos La entrada para esta fase es la salida de 

la fase de arquitectura de negocio, acompañada de los principios de datos y 

aplicaciones.  

 

La salida para esta fase son refinados y versiones 

actualizadas de las prestaciones anteriores, los resultados del análisis de la 

brecha entre la línea de base y la arquitectura de destino y los componentes 

de los sistemas de información de una hoja de ruta de la arquitectura. 

 

• Arquitectura tecnológica 
Objetivos de la fase de Tecnología son desarrolla la 

arquitectura tecnológica de destino que permite a las aplicaciones y datos de 

los elementos físicos y lógicos, y la visión de arquitectura desplegarse, e 

identificar los componentes de candidatos en base a diferencias entre la línea 
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de base y la arquitectura objetivo. Las vistas que se utilizaran para este 

dominio son:  

o Redes y telecomunicaciones 

o Middleware 

o Infraestructura de Servidores 

 

• Oportunidades y soluciones 
Fase E se centra en la generación de la versión inicial 

completa de la arquitectura de hoja de ruta, en base a los elementos de la 

hoja de ruta de análisis de brecha y arquitectura candidato de fases B, C y D. 

 

• Planeamiento de migración 
Planificación de la migración es considerada con la 

finalización de la arquitectura hoja de ruta y el plan de implementación y 

migración de soporte. Estos planes también tienen que ser coordinadas con 

el enfoque de la empresa para la gestión y aplicación de los cambios en la 

cartera total. 

 

• Implementación de gobernanza 	
Esta fase garantiza la conformidad con la arquitectura de 

destino por los proyectos de implementación y realiza funciones de 

gobernanza de la arquitectura de la solución y las solicitudes de cambio de 

aplicación impulsada. 

 

• Administración de arquitectura del cambio 
La fase de cierre del bucle se asegura de que se mantiene la 

arquitectura del ciclo de vida, que se ejecuta el marco de gobierno arquitectura 

y que las capacidades cumplen con los requisitos. 

 

Dentro de TOGAF, se reconoce el papel de la seguridad, 

pero no se ha completado. El trabajo de la arquitectura empresarial y 

profesional de la seguridad a menudo se separa mientras que necesita ser 

integrado plenamente en ella. Una arquitectura de seguridad tiene su propia 

metodología de seguridad discreta, puntos de vista y opiniones, a menudo  se 
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hace cargo de los flujos no normativas a través de sistemas y entre las 

aplicaciones y pide su propio conjunto único de habilidades y competencias 

de la empresa y arquitectos de TI. TOGAF ADM menciona algunos aspectos 

de seguridad por fase, que serán discutidos en la sección de integración (The 

Open Group, 2013). 

 
b) ZACHMAN 

Este framework fue creado por John Zachman, basado en 

principios de arquitectura e ingeniería comunes. El framework Zachman es un 

framework muy conocido para elaborar y definir una arquitectura empresarial. 

Sirve como apoyo para desarrollar los sistemas organizacionales actuales que 

son muy complejos. 

 

Este framework posee una guía que permite, esta guía 

bidimensional permite la clasificación y organización de los elementos de una 

empresa, los cuales son importantes para la gestión de la empresa como para 

el soporte de los sistemas de información. “El eje vertical proporciona 

múltiples perspectivas de toda la arquitectura y el eje horizontal una 

clasificación de los diferentes artefactos de la misma empresa” (Maya, 2010). 

 

El framework Zachman no tiene un proceso definido de 

implementación, debido a que se centran en garantizar que todos los 

elementos de la empresa este organizados adecuadamente, que sus 

relaciones permitan un sistema completo dejando de lado el orden del cual 

proceden. Además, el framework comprende aspectos particulares de los 

sistemas durante su evolución, lo cual puede ayudar en la toma de decisiones 

en los cambios como en las modificaciones.  

 

El framework contiene seis filas y seis columnas que producen 36 
celdas o aspectos. Las filas son: alcance y planeador, modelo de 
negocio y propietario, modelo de sistema y diseñador, modelo de 
tecnología y constructor, componentes y contratista, sistema 
trabajando. Las columnas son: quién, cuándo, por qué, qué, cómo, 
dónde (Maya, 2010). 
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2.2.3 Grandes volúmenes de datos 

En esta nueva era tecnológica, se están creando millones de bytes 

correspondientes a datos cada día, es así que más del 90% de los datos 

existentes fueron creados en la última década. Existen estudios que 

manifiestan que diariamente están siendo generados tantos datos digitales 

como toda la información escrita durante el curso de la historia humana, pues 

es así que presenciamos una era de información digital. Este avance 

tecnológico ha generado una tendencia hacia un enfoque nuevo hacia las 

decisiones y el entendimiento, que está siendo usada para generar los 

grandes volúmenes de datos, tanto estructurados, semiestructurados o no 

estructurados, el cual sería muy lento y caro al cargar dentro las bases de 

datos tradicionales (relacionales) para el análisis (Avila, 2011). Generalmente 

el termino big data o grandes volúmenes de datos es un conjunto de software, 

hardware y técnicas que se dedican al procesamiento, administración, 

clasificación y análisis de GVD de diversa procedencia. El termino GVD se 

utiliza para los datos que no pueden ser procesados o analizados por las 

herramientas y procesos convencionales. 

 

“El objetivo fundamental de los GVD es dotar de una infraestructura 
tecnológica a las empresas y organizaciones con la finalidad de 
poder almacenar, tratar y analizar de manera económica, rápida y 
flexible la gran cantidad de datos que se generan diariamente, para 
ello es necesario el desarrollo y la implantación tanto de hardware 
como de software específicos que gestionen esta explosión de 
datos con el objetivo de extraer valor para obtener información útil 
para nuestros objetivos o negocios” (Aguilar, 2018).  

 

Los GVD tienen grandes retos que enfrentar, tales son la captura, 

almacén, búsqueda, divulgación, análisis y visualización. 

 

2.2.3.1 Características de GVD 

GVD genera complejidad y crecimiento con respecto a diferentes 

aspectos de la manipulación de datos. Stonebraker introduce grandes datos 

de acuerdo con el modelo de "3Vs" (Stonebraker, 2012). Big data se centra 

en los conjuntos de datos que son de un gran volumen, necesitan gran 
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velocidad, o exhiben gran variedad. Se puede definir la tecnología GVD con 

sus 3 dimensiones generalmente conocidas como las 3v: 

 

a) Volumen 
La tecnología de GVD puede hacerse cargo de la gestión de una 

vasta cantidad de datos generados cada dia por las organizaciones y 

empresas a nivel mundial. Hoy en día, los tamaños de datos están 

aumentando de manera exponencial, varias organizaciones están 

experimentando el fenómeno de diluvio de datos debido a múltiples factores, 

como los datos almacenados recopilados a lo largo de los años, la transmisión 

e intercambio de datos por medios de comunicación social, el aumento de los 

sensores de los datos recogidos, etc. Stonebraker considera el gran volumen 

tan importante y desafiante para dos tipos de análisis: "pequeños análisis” y 

"grandes análisis"; los análisis pequeños incluyen las operaciones más 

pequeñas, como ejecutar análisis SQL (recuento, suma, máx., min y 

promedio), mientras que los grandes análisis son operaciones más complejas 

que pueden ser muy costosos en grandes bases de datos, tales como 

clustering, regresiones y aprendizaje automático. 

 

b) Variedad 
Los datos vienen en diversos formatos: desde datos de texto a 

vídeo y audio, de DBMS tradicionales (sistemas de gestión de base de datos), 

de formatos de datos semi-estructurados (por ejemplo, XML), de los objetos 

binarios grandes. El principal desafío es la integración de todos estos tipos de 

datos, y gestionarlos de una manera eficiente. SAS estima que el 80% de los 

datos de la organización no son numéricos. Sin embargo, esos datos deben 

ser incluidos en el análisis y la toma de decisiones. 

 

Los GVD han de tener la capacidad de combinar una gran variedad 
de información digital en los diferentes formatos en las que se 
puedan presentar ya sean en formato video, audio o texto. 
Diferentes fuentes de información como las nuevas tecnologías 
wearables que monitorizaran nuestra actividad física, el internet de 
las cosas que conectará los dispositivos y máquinas entre sí, 
millones de mensajes escritos en redes sociales como Facebook, 
Instagram o Twitter, millones de videos que son cargados en 
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Youtube diariamente, son algunos ejemplos de la generación de 
diversos tipos y generos de datos (Aguilar, 2018). 

 

c) Velocidad 
Para muchas organizaciones, este aspecto es el más difícil de 

GVD no es exclusivamente el volumen grande. Es más bien, qué tan rápido 

se procesan los datos para satisfacer las demandas. Una amplia gama de 

aplicaciones requiere un procesamiento rápido de datos en tiempo real. Por 

ejemplo, el comercio electrónico, las etiquetas RFID y los contadores 

inteligentes, la colocación de anuncios en las páginas Web, en forma en esta 

clase de aplicaciones. 

 

“La tecnología GVD ha de ser capaz de almacenar y trabajar en 
tiempo real con las fuentes generadoras de información como 
sensores, cámaras de videos, redes sociales, blogs, páginas webs; 
son fuentes que generan millones y millones de datos al segundo, 
por otro lado, la capacidad de análisis de dichos datos han de ser 
rápidos reduciendo los largos tiempos de procesamiento que 
presentaban las herramientas tradicionales de análisis” (Aguilar, 
2018). 

 

Además de los anteriormente mencionados 3 dimensiones de 

grandes volúmenes de datos en forma de volumen, velocidad y variedad, SAS 

define otras dimensiones complementarias.  

 

• Veracidad: GVD debe realizar los análisis de manera 

inteligente a esta cantidad de datos con el objetivo de obtener información 

confiable que colabore en la toma de decisiones en las empresas. 

 

• Gran variabilidad: Además de la velocidad y la variedad, los 

datos pueden exhibir grande Variabilidad en la forma de datos inconsistentes 

o no regular los flujos con picos periódicos. En particular, este es un 

comportamiento típico para aplicaciones como las redes sociales que de 

pronto podría experimentar cargas elevadas durante actualización de noticias 

o con eventos de temporada. En este contexto, la variabilidad del Big data 

puede ser particularmente difícil de manejar, por ejemplo, cuando los medios 

de comunicación social participan. 
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• Gran complejidad: La gestión de grandes volúmenes de 

datos que provienen de fuentes y sistemas múltiples es la mayoría de las 

veces difícil. Aspectos de gestión pueden ser particularmente desafiante para 

la vinculación, a juego, la limpieza y la transformación de datos a través de 
sistemas y plataformas. 

Muchas organizaciones y empresas a nivel mundial diariamente 

alamacenan y gestionan este vasta cantidad de datos e informacion generada, 

los GVD es aplicado indistintamente en varios dominios, tanto en el sector 

privado, centros de investigación científica, tanto el sector estatal a nivel de 

ciudad o de pais, tanto asi que consideran que esta tecnologia es lamejor 

opcion en el momento de tomar las decisiones e influye positivamene en los 

resultados (Aguilar, 2018).  

 

El gobierno utiliza los GVD para brindar mejores servicios a la 

población, por ejemplo, usando aplicaciones como Google maps, se analizan 

el tráfico y se localizan las congestiones de modo que se pueda predecir 

cuándo habrá una congestión, luego como medida se cambiaran las señales 

de tránsito de modo que disminuya la congestión. 

 

En el sector industrial, los GVD son muy útiles en la mejora de 

procesos, por ejemplo, con el uso de sensores, se pueden registrar datos del 

estado de todas las maquinas, de modo que el mantenimiento se realice de 

una manera más efectiva, en menos tiempo y rediciendo costos. Además, las 

aplicaciones pueden variar desde análisis del clima, bolsa de valores, predecir 

tendencias en el comercio, predecir poblaciones, etc siendo todos estos una 

muestra de grandes avances en tecnología. 

 

En el área biológica, el deseos de encontrar explicaciones a 

estudios de biología molecular y secuencias de ADN, se encuentra con 

muchos retos al lidiar con estos GVD, que crecer exponencialmente y 

complejamente. 
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2.2.3.2 Datos biológicos: ADN y ARN 

El ácido desoxirribonucleico (ADN), ácido ribonucleico (ARN) y 

proteínas son tres moléculas constituyentes de la vida. Cada una se 

especializa en realizar una función específica. La información codificada 

dentro del ADN otorga las características hereditarias del ser tales como el 

color del cabello, el color de los ojos, así como la predisposición a ciertas 

enfermedades. El ADN está compuesto por cuatro moléculas: Adenina, 

Timina, Citosina y Guanina, denominadas en forma general nucleótidos y 

codificadas con las letras A T C y G. Por otro lado, el ARN tiene una gran 

variedad de roles, son los transmisores de la información entre el ADN y las 

proteínas. A su vez, las proteínas son cadenas formadas por 20 aminoácidos 

diferentes. La traducción en mecanismo biológico que permite relacionar la 

secuencia de nucleótidos y la secuencia de aminoácidos de la proteína, 

conocido de forma general como código genético. En el código genético se 

encuentran las instrucciones contenidas en un gen - segmento de ADN - que 

le dicen a la célula cómo hacer una proteína específica. 

 

ARN es un ácido nucleico que está compuesto por una cadena de 

ribo nucleótidos. Existe en las células procariotas como en las eucariotas, y 

es el único material genético de ciertos virus (virus ARN). El ARN celular es 

lineal y de hebra sencilla, pero en el genoma de algunos virus es de doble 

hebra.  

 

Las proteínas son las responsables de casi todas las funciones de 

un ser vivo y de la formación de muchas estructuras vivientes. De hecho, cada 

proteína tiene un ordenamiento o secuencia de aminoácidos que es exclusivo 

en ella y diferente a todas las demás. La secuencia de aminos que caracteriza 

a una proteína se denomina estructura primaria. Esta estructura es muy 

importante ya que de ella depende la función que desempeña en un 

organismo. Sin embargo, la complejidad de las moléculas de proteínas no 

termina aquí. Una vez establecida la cadena de aminoácidos, su estructura 

primaria, otras interacciones entre los aminoácidos hacen que adopten 

configuraciones espaciales diversas denominadas estructuras secundarias. 
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Además, existen plegamientos sobre sí misma que constituye la estructura 

terciaria que le da un aspecto de ovillo. Varios ovillos a su vez pueden 

asociarse y formar una única molécula, la estructura cuaternaria. 

 
2.2.3.3 Generación de grandes volúmenes de datos biológicos 

Al empezar este nuevo milenio, secuenciar 1 Mbp (millón de pares 
de bases), que son las “letras” de un genoma de ADN, la molécula 
de la vida, costaba alrededor de 10 mil dólares. Pocos años más 
tarde, en 2008, secuenciar el genoma humano, con algo más de 
3.200 millones de letras, ya era posible en unas seis semanas y su 
coste total caía hasta los 60 mil dólares. Por aquel tiempo los 
proyectos especulaban con alcanzar el genoma humano a unos mil 
dólares en los siguientes tres años. En efecto, en octubre de 2009 
varias compañías apuntaron al genoma de los mil dólares con un 
nuevo avance tecnológico, la secuenciación con nano poro y ya en 
marzo de 2011, el coste había caído a menos de medio dólar por 
Mbp. Como referencia, en 1990, el Congreso de los Estados 
Unidos de América aceptó financiar con 3 billones de dólares el 
proyecto Genoma Humano, un dólar por base. El genoma se 
completó en 2003, dos años antes de lo previsto, costando “solo” 
2,7 billones de dólares, lo que representa 2,7 millones de veces el 
coste actual. En febrero de 2012 se lanzó un dispositivo en 
miniatura del tamaño de una memoria USB, diseñado para hacer 
de la secuenciación de ADN una tecnología universalmente 
accesible por menos de 900 dólares (Trelles, 2013). 
 

Actualmente, los investigadores siguen tratando de desarrollar 

nuevos procedimientos más rápidos y menos costos que faciliten la 

secuenciación del genoma de cada persona, donde países como USA esto es 

algo normal, es así que esto generaría el inicio de la medicina personalizada 

basada en la genética. El genoma humano no solo es el objetivo de los 

científicos. Lo expuesto anteriormente se puede aplicar a todas las demás 

especies, plantas, animales, etc. Actualmente, existen muchas especies en 

estudio de todos los reinos, los cuales tienen una secuencia genómica, 

también, existen cientos de proyectos en marcha para obtener estos datos. 

La genómica comparativa llama la atención para la creación de nuevos 

métodos que estudien las relaciones existentes de estas especies en la 

generación e interpretación de todos estos datos. 
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Los grandes volúmenes de datos y proyección de que estos datos 

seguirán creciendo y además enfrentan varios retos. La compartición de estos 

GVD y su movimiento es el primero. Las redes de comunicación mueven 

pequeñas cantidades de datos, pero cuando los datos son voluminosos se 

experimenta muchas demoras cuando los ficheros descargador por internet 

que demoran horas en transferir. Esto hablando en el uso de internet, pero asi 

mismo en la intranet, mover de un servidor a otro es lento y caro. 

 

La transferencia de datos es importante, pero la parte más 

importante es su procesamiento y las tecnologías necesarias para ayudar este 

importante aspecto. “Pensar en grande” es un nuevo reto, ya que al formular 

proyectos en las ciencias biológicas, se tiene que pensar tanto en la 

secuenciación tradicional como el comportamiento de los organismo en su 

ambiente, o también pensar el caso de los meta genomas, el cual incluye la 

colección de muchos datos a nivel genético, celular, etc, 

 

Los datos provienen de las nuevas técnicas de investigación en 

biología molecular como el secuenciamiento a gran escala (Next Generation 

Sequencing, NGS). Estas tecnologías NGS actualmente incluyen Illumina 

Genome Analyzer (GA), Applied Biosystems (ABI) Sólido, Roche de 454, 

máquinas de secuenciación Helicos ‘Heliscope’ (Lee, et al., 2013). Y la 

reciente tecnología PacBio y 10X Genomics. 

 
2.2.3.4 Formatos típicos de GVD 

Las descripciones de estos formatos de archivos contienen 

información con respecto a la salida típica de plataformas de la nueva 

generación de secuenciación y pueden no incluir todas las informaciones u 

opciones para cada formato de archivo. 

 

a) FASTA 
Es un archivo de texto que contiene secuencias de nucleótidos 

representadas por símbolos de la IUPAC (por ejemplo, A, C, G, T, N). Cada 

read proveniente de una plataforma de secuenciación será representada en 
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este archivo por dos líneas de texto. La primera línea es la cabecera que 

identifica de forma única del read. Cada única entrada siempre comienza con 

un ">" directamente seguido de un identificador único (Figura 10). Además, 

esta línea puede contener coordenadas específicas para una ejecución única 

en una determinada plataforma de secuenciación y la longitud de la read. Hay 

típicamente una línea que sigue la línea de cabecera, que contiene la 

secuencia de nucleótidos de dicho read. En algunos casos, puede haber más 

de una línea de secuencia debido a la forma en que ciertos programas 

escriben estos archivos. Debido al tamaño de los archivos (números de reads 

que contienen), no es recomendable para abrirlos con una interfaz. Otra 

extensión de archivo similar es fna, un archivo de salida desde la plataforma 

de Roche GS FLX / 454. Un ejemplo de dos cortos reads en un archivo fasta 

puede verse a continuación. 

 
Figura 10: Formato FASTA 

 

 
 

Fuente: Elaboración del autor 
 

b) FASTQ 
Al igual que fasta, este archivo contiene un encabezado seguido 

por una línea de secuencia a continuación por una cabecera de calidad y otra 

línea de métricas de calidad. La línea de encabezamiento de secuencia 

siempre comienza con una "@" seguido directamente por un identificador 

único y puede contener información adicional. La cabecera de la calidad 

siempre empieza con "+" y puede contener información adicional. Al igual que 

fasta, normalmente hay una línea para cada cabecera, la secuencia y las 

métricas de calidad, pero más de una línea puede aparecer por secuencia y 

métricas de calidad. La línea (s) que contiene las métricas de calidad puede 

parecer diferente de cada secuenciador. Métricas típicas de calidad son de 

carácter codificado y parecen bastante complejo. Un ejemplo de dos cortos 

reads en un archivo con extensión Fastq se muestra en la Figura 11.  
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Figura 11: Formato FASTQ 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

c) SFF  

Standard Flowgram Format es un archivo binario que contiene 

información de la secuencia, la calidad y el flujo de nucleótidos. Este archivo 

proviene de la salida de Roche GS FLX/454 y las plataformas de Ion Torrent 

PGM. La secuencia de nucleótidos que contiene es "ligeramente depurada" lo 

que significa que la secuencia recortada (por ejemplo, adaptadores y 

secuencia de mala calidad) todavía está anotada. Las métricas de calidad 

para cada nucleótido en la secuencia también se anotan. Información sobre 

el flujo de nucleótidos se almacena como la señal relativa dada por la 

incorporación de nucleótidos. Una representación gráfica de flujo de 

nucleótidos se puede ver en la Figura 12. Donde el eje x son los nucleótidos 

secuenciados y el eje y es la intensidad de la señal. 

 
Figura 12: Formato SFF 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 
d) BAM  

Una versión binaria del formato SAM (Sequence Alignment Map) 

que contiene la secuencia y los niveles de calidad de nucleótidos. Los archivos 
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pueden contener alineados (basado en una referencia) o no alineados reads. 

La compresión de este formato permite una gran cantidad de datos que se 

almacena en un archivo que ocupa relativamente poco espacio en el disco 

duro. Además, el archivo también puede almacenar metadatos (por ejemplo, 

flags para paired reads, QC), que ofrece una clara ventaja sobre fastq.  

 
2.2.3.5 Infraestructuras para grandes volúmenes de datos  

El fenomenal crecimiento de grandes volúmenes de datos requiere 

infraestructuras eficientes y paradigmas nuevos de computación con el fin de 

cumplir con los enormes volúmenes de datos y su gran velocidad. De aquí en 

adelante, se presentan tres modelos comunes de infraestructura que ofrecen 

excelentes medios para gestionar grandes volúmenes de datos.  

 
a) Clusters  

Un clúster de computación consiste en conectar un conjunto de 

equipos con un software regular (sistemas operativos), así como a través de 

las redes de área local (LAN) para construir un sistema global. El clúster de 

computación fue una de las inspiraciones principales para la computación 

distribuida eficiente. El objetivo principal de este paradigma de computación 

es proporcionar un mejor rendimiento y disponibilidad a un bajo costo.  

 

Con los años, las herramientas informáticas de clúster y 

paradigmas evolucionaron hasta llegar a una alta eficiencia. Hoy en día, la 

construcción de un clúster se ha convertido en fácil con la ayuda para la 

planificación eficiente de tareas, y balanceo de carga. Por otra parte, los 

usuarios del clúster pueden confiar en herramientas estandarizadas y 

dedicadas, como los sistemas operativos Linux, Message Passing Interface 

(MPI) herramientas, y diversas herramientas de monitoreo para ejecutar una 

amplia gama de aplicaciones. En tal sentido, se ha pasado de un antiguo 

modelo de computación central a un nuevo modelo de paralelización en 

clúster para datos centralizados (Figura 13). Estos tamaños de clúster pueden 

variar desde decenas de nodos a decenas de miles de nodos. 
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En la era de los grandes datos, es común que las organizaciones 

creen clústeres dedicados que por lo general consisten en hardware 

comercial. Estos clústeres ejecutan las plataformas de Big data (como los 

sistemas de Hadoop y No SQL), para alojar de manera espectacular los 

grandes volúmenes de datos de manera eficiente. Permiten mientras tanto, el 

procesamiento en tiempo real y de alto grado de disponibilidad.  

 

En el ámbito de la informática de alto rendimiento (HPC), 

supercomputadoras, que consisten en cientos de miles de núcleos pueden 

ejecutar aplicaciones de alto rendimiento que exhiben altas demandas de E/S. 

Estas supercomputadoras han dedicado arquitecturas masivamente paralelas 

para satisfacer las altas exigencias de cálculo y las crecientes necesidades 

de almacenamiento de HPC.  

 
Figura 13: Nuevo modelo de computación en clúster 

 
 

 
Fuente: Adaptado de (Foster,2003) 

 
b) Grids  

El Grid Computing es una infraestructura de hardware y software 

que proporciona acceso fiable, coherente, penetrante, y de bajo costo a las 

capacidades computacionales de alta gama. Ian Foster reformula su 

definición como una lista de control. Asi, un grid es un sistema que:  

§ Proporciona la coordinación de los recursos para los 

usuarios que no tienen un control centralizado.  

§ Proporciona, protocolos e interfaces abiertos de uso general.  
§ Entregar cualidades no triviales de servicio.  

Antiguo modelo 
computacional 

Nuevo modelo 
centralizado de datos 
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La coordinación de la sub-organizaciones grid computing y 

recursos heterogéneos podrían estar dispersos en áreas geográficamente 

remotas. Su objetivo es ocultar la complejidad de los sub-sistemas de usuarios 

y los expone a la ilusión de un sistema global en su lugar. 

 

c) Clouds 

La computación paralela y distribuida ha ido evolucionando en 

los últimos años con el fin de proporcionar una mejor calidad de servicio a los 

usuarios al tiempo que asegura la eficiencia en términos de rendimiento, el 

costo, y la tolerancia a fallos. Un paradigma de computación recién emergida 

es el cloud computing. En este paradigma, el software y hardware se entregan 

como un servicio a través de una red informática, típicamente Internet. 

Servicios en la nube difieren en su nivel de abstracción. Se pueden clasificar 

en tres niveles: infraestructura, plataforma y software.  

 

El cloud computing de inmediato ha sido adoptado por las 

aplicaciones de Big data. Para muchas organizaciones, la adquisición de 

recursos de una manera Pay-as-You-Go con el fin de ampliar sus plataformas 

de grandes volúmenes de datos cuando sea necesario, fue una necesidad de 

mucho tiempo, y los proveedores de nube ofrecen precisamente eso. Por otra 

parte, la mayoría de los proveedores de nube ofrecen las plataformas de 

grandes datos como un servicio. Ellos permiten a los clientes ejecutar sus 

aplicaciones sin tener que preocuparse acerca de la gestión de la 

infraestructura y su mantenimiento costoso. Hoy en día, es natural para las 

empresas emergentes, como Netflix que ofrece vídeo a la carta de servicios, 

alojando y gestionando todos sus datos en la nube (Amazon EC2). Más 

adelante se destaca aún más este paradigma de cloud computing como un 

medio natural y excelente para GVD. 

 
2.2.4 Cloud computing 

La informática en la nube o cloud computing, es un tema bastante 

trillado en estos días y con mucha razón, representa un nuevo punto de 

inflexión comparado con la computación en red, ofrece mayor eficiencia, 
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escalabilidad masiva y desarrollo más rápido y más fácil del software. Se trata 

de nuevos modelos de programación, nueva infraestructura de TI y la 

habilitación de nuevos modelos de negocio. Según el Instituto 

Estadounidense de Estándares y Tecnología (NIST, por sus siglas en inglés), 

cloud computing se define como un “modelo de acceso por petición a un 

conjunto compartido de recursos informáticos configurables (por ejemplo, 

redes, servidores, soportes de almacenamiento, aplicaciones y servicios) que 

puede activarse y desactivarse con una gestión e interacción del proveedor 

de servicios mínimas”. 

 

Cloud computing (Gartner Group, n.d.) “es un estilo de computación en 

el que las capacidades de TI escalables y elásticas se entregan como un 

servicio utilizando las tecnologías de Internet”. Existe una modificación con 

respecto a la definición original de 2008: se sustituye la cláusula “escalables 

masivamente” por “flexibles y escalables” para calificar las capacidades 

entregadas. Una empresa puede requerir recursos masivos de computación 

en un momento dado, también puede requerir reducir sus requisitos; luego, la 

flexibilidad es un punto escencial de la computación en la nube. 

 

La definición (Froilan, 2010), describe el cloud computing en cinco 

características que, al combinarse de varias maneras, resultan en diferentes 

modelos de computación en la nube. Gartner sugiere que no se debe enfocar 

en una característica solamente. Estas características son las siguientes:  

• Basado en servicios. Lo cual requiere que el proveedor brinde una 

completa automatización en sus servicios. Esto requiere que tenga una 

interfaz sencilla que opaque la complejidad de la implementación. 

• Escalabilidad y flexibilidad. El servicio debe ser escalable tanto 

horizontalmente como verticalmente, esta escalabilidad debe realizarse 

rápidamente (inclusive segundos es requerido). 

• Compartido, El servicio debe permitir la compartición de recursos, 

que requieren ser el uso con la máxima eficiencia. 

• De acuerdo al uso. El servicio debe tener varios planes de acuerdo 

a las necesidades del usuario, donde cual el pago depende del consumo. 
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• Internet. Los servicios deben estar siempre disponible a través de 

internet. 

 

Los servicios de cloud computing aumentaron su importancia como 

soluciones económicas para llevar a cabo análisis a gran escala en una 

función de las necesidades, en particular para los laboratorios de medianos y 

pequeños de centros de investigación que no pueden pagar el costo de 

comprar y mantener una infraestructura suficientemente poderosa. Un modelo 

computacional en el cloud computing es ideal para el análisis de datos de 

secuencias a gran escala. En este modelo, la computación y almacenamiento 

existen como recursos virtuales en los centros de datos remotos y pueden ser 

asignados y se liberan de forma dinámica según sea necesario. 

 

Los avances en biología y las tecnologías de la información traen 

profundas influencias en la bioinformática, debido a su naturaleza 

interdisciplinaria. Por esta razón, la bioinformática está experimentando una 

nueva tendencia en el análisis de manera que la computación está pasando 

de la infraestructura informática in house hacia el cloud computing. Esto ha 

sido necesario con el fin de manejar las enormes cantidades de datos 

biológicos generados por las tecnologías experimentales de alto rendimiento, 

donde el cloud computing aborda el almacenamiento de datos grandes y 

temas de análisis en muchos campos de la bioinformática. Los datos que son 

demasiado grandes para ser procesadas convencionalmente también son 

demasiado grandes para ser transportados en cualquier lugar. Entonces 

según una estrategia de prioridades, el código para realizar el análisis tiene 

que ser movido, no los datos. El cloud computing posee las facilidades de una 

tecnología para lograr este resultado. 

 

Los investigadores y los laboratorios experimentan la disponibilidad 

esporádica de datos, donde pueden tener una necesidad de, por un período 

de tiempo, procesar enormes cantidades variables de datos. Dicha 

variabilidad del volumen de datos impone requisitos variables sobre 

disponibilidad de recursos informáticos que se utilizan para procesar los datos 

dados. En lugar de tener que comprar y mantener los recursos informáticos 
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deseados o tener que esperar mucho tiempo para el procesamiento de datos 

se plantea ejecutar en infraestructuras de cloud computing. 

 
2.2.4.1 Arquitectura del cloud computing 

La arquitectura del cloud computing esta basado en el hardware, 

plataforma y aplicaciones, como en las siguientes capas (Figura 14). 

 
Figura 14: Arquitectura del cloud computing 

 
Fuente: (Lindsey, 2010) 

 
a) Software como servicio (SaaS) 

(Avila, 2011) “SaaS se encuentra en la capa más alta y consiste 

en la entrega de aplicaciones completas como un servicio”. El proveedor del 

servicio ofrece SaaS como una aplicación encargada de procesamiento y 

mantenimiento. Esta aplicación tiene un modelo para distribuir de uno a 

muchos, donde el cliente recibe las salidas de las aplicaciones. El proveedor 

del servicio se encarga de que el servicio siempre esté disponible y en 

funcionamiento, de acuerdo a las necesidades de los clientes. 

 
b) Plataforma como servicio (PaaS) 

PaaS (Avila, 2011) “se centra en un modelo en el que se 

proporciona un servicio de plataforma con todo lo necesario para dar soporte 

al ciclo de planteamiento, desarrollo y puesta en marcha de aplicaciones y 

servicios web a través de la misma”. El servicio del proveedor se encarga del 
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escalamiento de los recursos de acuerdo a la demanda lo requiera para tener 

un buen rendimiento en el servicio brindado, así también sea seguro, etc.  

 

El cliente está enfocado en el desarrollo, depuración y pruebas 

de las herramientas en uso para el software funcione adecuadamente a través 

de internet, con lo cual el cliente no se preocupa del hardware, solo se 

preocupa de aumentar la productividad de su producto. Por ejemplo, Google 

Apps permite a sus usuarios utilizar su hardware y permitir que ellos 

desarrollen, alojen y compartan sus aplicaciones web. En el futuro 

probablemente se reemplace los alojamientos de datos de las empresas, los 

administradores de sistemas, ya que esta responsabilidad pasara a ser parte 

de la responsabilidad del proveedor. 

 

c) Infraestructura como servicio (IaaS) 

IaaS corresponde a la capa más baja según (Avila, 2011). “IaaS 

hace uso externo de servidores para espacio en disco, base de datos, 

ruteadores, switches, así como tiempo de cómputo evitando de esta manera 

tener un servidor local y toda la infraestructura necesaria para la conectividad 

y mantenimiento dentro de una organización”. En este modelo el pago 

corresponde solo al uso de la infraestructura como espacio usado en disco, 

CPUs, transferencia de datos, etc. 

 

IaaS posee una mayor flexibilidad que PaaS, debido a que 

brinda mayor flexibilidad, y el cliente se hará cargo de instalar, configurar y 

mantener el software de la infraestructura. Si los proyectos que salen del 

alcance de los PaaS, y se quiere ir mas allá, la opción a seguir es contratar 

una IaaS (Figura 15).  

 

Además, IaaS permite a los sistemas ser escalables 

automáticamente o semiautomáticamente de manera que los servicios se 

ofrecen según los requerimientos del cliente. Un ejemplo de almacenamiento 

a media es DropBox y skyDrive, en los cuales solo se paga de acuerdo al 

espacio requerido. 
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Figura 15: Modelo de madurez en la arquitectura de los recursos de TI 

 
Fuente: Adaptado de (Kuthanur, 2015) 

 

 

2.2.4.2 Modelos de despliegue del cloud computing 

Existen diferentes tipos o modelos de cloud computing, de acuerdo 

al autor se puede tener algunos modelos intermedios o híbridos (Tabla 1), 

pero en general se mencionan 3 diferentes modelos:  
 

Tabla 1: Modelos de cloud computing 
 Nube pública Nube alojada Nube privada 

Ubicación Centro de datos 
conectados por 
internet 

Centro de datos 
conectados por internet 

Centro de datos 
interno 

Tenencia Múltiples clientes Múltiples clientes Una empresa 

Infraestructura Compartida Alojada en un centro de 
datos (totalmente 
dedicada o compartida 
parcialmente) 

Dedicada 

Seguridad Común a todos los 
clientes, con 
limitadas 
configuraciones 

Común a todos los 
clientes, con mayor 
configuración 

Única del cliente 

Gestión de la 
nube 

Proveedor Proveedor o 
departamento de TI 

Departamento de TI 

Gestión de la 
infraestructura 

Proveedor Proveedor Departamento de TI 

Facturación Por consumo Pago mensual por 
infraestructura 
dedicada, acceso 
facturado por consumo 

Medidas por 
consumo a cada 
unidad 

Fuente: (Forrester Research, 2009) 
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•Architectural	
Complexity

Standardized	
technology
•Rationalized	IT	
Portfolio

Optimized	Core
•Virtualized	and	
consolidated	
infraestructure		and	
services

Business	
modularity	- IT	
as	a	service
•Shared	services	-
Cloud	Computing
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Algunos autores mencionan también el modelo comunitario, que es 

cuando la infraestructura es compartida entre varias empresas o comunidades 

de modo que tienen objetivos en común (requisitos de seguridad, 

infraestructura requerida, políticas, necesidades, etc). Este modelo puede ser 

gestionado por ellos mismo o contratar a alguien externo. 

 
2.2.4.3 Ventajas del cloud computing 

Cuando los recursos de infraestructura son más abundantes, la 

informática trabaja de diferente forma, se pueden desplegar soluciones más 

rápidas, permiten una mejor gestión, son más flexibles y están más 

disponibles, Esta accesibilidad es importante que esté al alcance de los 

recursos de TI, y esto es lo que ofrece el cloud computing. Se han definido las 

siguientes ventajas para el cloud computing (Rosales Rosero, 2010): 

• Agilidad en el despliegue de las aplicaciones con menos 

recursos de la empresa. 

• Menores inversiones en TI. 

• Flexibilidad. 

• Satisfacción de las necesidades de la empresa mediante estas 

aplicaciones o servicios. 

• Compartición de datos y procesos que mejora la participación 

de los involucrados. 

• Eficiencia al desplegar servicios procesos de negocio. 

A pesar de que el mercado de cloud computing para las empresas 
se está desarrollando a gran velocidad. Los retos que plantean la 
seguridad de los datos, la privacidad y la normativa retrasarán la 
implementación en algunos casos. Este tipo de tecnología se ha 
desplegado en aquellas áreas con un bajo riesgo percibido, como 
el correo electrónico, las copias de seguridad y recuperación, el 
procesamiento por lotes, y el análisis y control de calidad. Otras 
aplicaciones cloud emergentes incluyen la gestión de las relaciones 
con los clientes, los flujos de trabajo, las comunicaciones unificadas 
y la planificación sencilla de recursos empresariales. Las 
aplicaciones más sofisticadas se irán desplegando a medida que el 
mercado madure. Por ejemplo, en el caso de la investigación y el 
desarrollo en las industrias farmacéuticas, de automoción y en 
otras se está desplazando cada vez en mayor medida hacia la nube 
(Rosales Rosero, 2010). 
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2.2.4.4 Cloud computing y los GVD 

GVD y cloud, dos de las tendencias que están definiendo la 

informática emergente, muestran un gran potencial para una nueva era de 

aplicaciones combinadas. La provisión de capacidades analíticas de grandes 

volúmenes de datos utiliza modelos de prestación de cloud computing que 

podrían facilitar la adopción de muchas empresas, y que además de los 

ahorros de costes importantes, podría simplificar ideas útiles que podría 

proporcionarles diferentes tipos de ventaja competitiva. 

 
2.3 Definiciones de términos básicos 

• ADN: El ácido desoxirribonucleico, es un ácido nucleico que contiene 

instrucciones genéticas usadas en el desarrollo y funcionamiento de todos los 

organismos vivos conocidos y algunos virus, y es responsable de su 

transmisión hereditaria. 

• Arquitectura informática: Es el diseño conceptual y la estructura 

operacional fundamental de un sistema de computadoras. Es decir, es un 

modelo y una descripción funcional de los requerimientos y las 

implementaciones de diseño para varias partes de una computadora. 

• Bioinformática: Es la aplicación de tecnología de computadores a la 

gestión y análisis de datos biológicos. 

• Bioinformático: Es una persona que utiliza y desarrolla herramientas 

de software bioinformáticas para analizar los datos de secuencias y 

estructuras moleculares y así responder preguntas de tipo biológico y/o 

encontrar nuevo conocimiento.  

• Biología computacional: Sinónimo de bioinformática solo para efectos 

de esta tesis, dado que sus diferencias no alteran el curso de la misma. 

• Computación de alto rendimiento (High performance Computing o 

HPC en inglés): Es una tecnología que se apoya en el uso de los clústeres, 

supercomputadores o mediante el uso de la computación paralela.  

• Cloud computing: Es un conjunto de hardware, redes, 

almacenamiento, servicios e interfaces que permiten el suministro de la 

informática como un servicio. Los servicios en la nube se basan en la entrega 

de software, de infraestructura y de almacenamiento a través de internet. 
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• Datos crudos o sin procesar: Raw data en inglés. Es un término para 

los datos provenientes directamente de una fuente. Los datos crudos no han 

sido objeto de procesamiento o cualquier otra manipulación, y también se 

hace referencia a los datos primarios. 

• Datos estructurados: Datos que tienen bien definidos su longitud y su 

formato, como las fechas, los números o las cadenas de caracteres. Se 

almacenan en tablas.  

• Datos no estructurados: Datos en el formato tal y como fueron 

recolectados, carecen de un formato específico. No se pueden almacenar 

dentro de una tabla ya que no se puede desgranar su información a tipos 

básicos de datos.  

• Genebank: Es la base de datos de secuencias genéticas del NIH 

(National Institutes of Health de Estados Unidos), una colección de 

disponibilidad pública de secuencias de ADN. 

• Genoma: Es el conjunto de genes contenidos en los cromosomas, lo 

que puede interpretarse como la totalidad de la información genética que 

posee un organismo o una especie en particular. 

• Infraestructura tecnológica: Es el conjunto de hardware (servidores, 

puestos de trabajo, redes, enlaces de telecomunicaciones, etc.) y software 

(sistemas operativos, bases de datos, lenguajes de programación, 

herramientas de administración, etc.) sobre el que se asientan los diferentes 

servicios que en conjunto dan soporte a las aplicaciones. 

• In silico: Es una expresión que significa hecho por computadora o vía 

simulación computacional. 

• Next generation sequencing (NGS): Término general utilizado para 

describir una serie de diferentes tecnologías de secuenciación modernas que 

permiten secuenciar ADN y ARN más rápida y barata anteriores tipo de 

secuenciación. 

• Performance: Desempeño con respecto al rendimiento de una 

computadora, un dispositivo, un sistema operativo, un programa o una 

conexión a una red. 

• Plataforma: Es un sistema que sirve como base para hacer funcionar 

determinados módulos de hardware o de software con los que es compatible. 
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Al definir plataformas se establecen los tipos de arquitectura, sistema 

operativo, lenguaje de programación o interfaz de usuario compatibles. 

 

2.4 Hipótesis 
 

2.4.1 Hipótesis general 

Una adecuada arquitectura empresarial mejora el análisis 

bioinformático de grandes volúmenes de datos. 

 

2.4.2 Hipótesis específicas 

• Una adecuada vista de negocio brinda los lineamientos para 

mejorar los procesos de negocio bioinformáticos. 

• Una adecuada vista de aplicaciones define los recursos 

disponibles para mejorar los trabajos de los investigadores. 

• Una adecuada vista de datos sirve como base para mejorar la 

gestión de los GVD. 

• Una adecuada vista de infraestructura permite identificar los 

recursos tecnológicos que optimizan los análisis bioinformáticos. 

 

2.5  Variables 

Variable dependiente:  

• Optimización de los análisis de los grandes volúmenes de datos. 

 

Variables independientes:  

• Desarrollo de una arquitectura empresarial,  

• Uso del cloud computing 

 
2.6  Matriz de consistencia 

En la Tabla 2 se observa la matriz de consistencia, cabe resaltar que en 

todos los indicadores el instrumento de medición es un cuestionario de 

encuesta. 

 



 55	

Ta
bl

a 
2:

 M
at

riz
 d

e 
co

ns
is

te
nc

ia
 

IN
D

IC
A

D
O

R
ES

 

Ad
ap

ta
bi

lid
ad

 a
 c

am
bi

os
 

N
iv

el
 d

e 
pa

rti
ci

pa
ci

ón
 d

e 
lo

s 
in

te
re

sa
do

s 
 

  Al
in

ea
m

ie
nt

o 
de

 
pr

oc
es

os
 a

l n
eg

oc
io

. 
N

iv
el

 d
e 

co
m

un
ic

ac
ió

n.
 

Al
in

ea
m

ie
nt

o 
de

 T
I a

l 
pr

oc
es

o.
 

N
iv

el
 d

e 
sa

tis
fa

cc
ió

n 
co

n 
la

s 
ap

lic
ac

io
ne

s.
 

D
is

po
ni

bi
lid

ad
 d

e 
lo

s 
si

st
em

as
. 

U
til

id
ad

 

D
is

po
ni

bi
lid

ad
 d

e 
lo

s 
da

to
s.

 
Sa

tis
fa

cc
ió

n 
co

n 
la

 
ge

st
ió

n 
de

 d
at

os
. 

Ac
ce

si
bi

lid
ad

 

C
on

tin
ui

da
d 

de
l s

er
vi

ci
o 

C
os

to
s 

N
iv

el
 d

e 
de

se
m

pe
ño

 

Fu
en

te
: E

la
bo

ra
ci

ón
 d

el
 a

ut
or

 

D
IM

EN
SI

O
N

ES
 

O
rg

an
iz

a
ci

ón
 

Pr
oc

es
os

 

Ap
lic

ac
io

ne
s 

D
at

os
 

In
fra

es
tru

ct
ur

a 

VA
R

IA
B

LE
 

D
es

ar
ro

ll
o 

de
 u

na
 

ar
qu

ite
ct

ur
a 

em
pr

es
a

ria
l 

U
so

 d
e 

cl
ou

d 
co

m
pu

tin
g 

H
IP

Ó
TE

SI
S 

G
EN

ER
A

L 

H
G

: U
na

 a
de

cu
ad

a 
ar

qu
ite

ct
ur

a 
em

pr
es

ar
ia

l m
ej

or
a 

el
 a

ná
lis

is
 

bi
oi

nf
or

m
át

ic
o 

de
 g

ra
nd

es
 

vo
lú

m
en

es
 d

e 
da

to
s.

 

H
IP

Ó
TE

SI
S 

ES
PE

C
ÍF

IC
A

S 

H
E1

: U
na

 a
de

cu
ad

a 
vi

st
a 

de
 

ne
go

ci
o 

br
in

da
 lo

s 
lin

ea
m

ie
nt

os
 

pa
ra

 m
ej

or
ar

 lo
s 

pr
oc

es
os

 d
e 

ne
go

ci
o.

 

H
E2

: U
na

 a
de

cu
ad

a 
vi

st
a 

de
 

ap
lic

ac
io

ne
s 

de
fin

e 
lo

s 
re

cu
rs

os
 

di
sp

on
ib

le
s 

pa
ra

 m
ej

or
ar

 lo
s 

tra
ba

jo
s 

de
 lo

s 
in

ve
st

ig
ad

or
es

. 

H
E3

: U
na

 a
de

cu
ad

a 
vi

st
a 

de
 

da
to

s 
si

rv
e 

co
m

o 
ba

se
 p

ar
a 

m
ej

or
ar

 la
 g

es
tió

n 
de

 lo
s 

G
VD

. 

H
E4

: U
na

 a
de

cu
ad

a 
vi

st
a 

de
 

in
fra

es
tru

ct
ur

a 
pe

rm
ite

 id
en

tif
ic

ar
 

lo
s 

re
cu

rs
os

 te
cn

ol
óg

ic
os

 q
ue

 
op

tim
iz

an
 lo

s 
an

ál
is

is
 

bi
oi

nf
or

m
át

ic
os

. 

O
B

JE
TI

VO
 G

EN
ER

A
L 

O
G

: M
ej

or
ar

 lo
s 

an
ál

is
is

 
bi

oi
nf

or
m

át
ic

os
 d

e 
gr

an
de

s 
vo

lú
m

en
es

 d
e 

da
to

s 
a 

tra
vé

s 
de

 
un

a 
ar

qu
ite

ct
ur

a 
em

pr
es

ar
ia

l. 

O
B

JE
TI

VO
S 

ES
PE

C
ÍF

IC
O

S 

O
E1

: M
ej

or
ar

 lo
s 

pr
oc

es
os

 
bi

oi
nf

or
m

át
ic

os
 q

ue
 s

e 
lle

va
n 

a 
ca

bo
 e

n 
la

s 
in

ve
st

ig
ac

io
ne

s 
m

ed
ia

nt
e 

un
a 

vi
st

a 
de

 n
eg

oc
io

. 

O
E2

: I
m

pl
em

en
ta

r u
na

 v
is

ta
 d

e 
ap

lic
ac

io
ne

s 
qu

e 
pe

rm
ita

 
re

sp
on

de
r s

at
is

fa
ct

or
ia

m
en

te
 a

l 
tra

ba
jo

 y
 n

ec
es

id
ad

es
 d

e 
lo

s 
in

ve
st

ig
ad

or
es

. 

O
E3

: M
ej

or
ar

 la
 g

es
tió

n 
y 

an
ál

is
is

 d
e 

lo
s 

G
VD

 
pr

ov
en

ie
nt

es
 d

e 
la

s 
in

ve
st

ig
ac

io
ne

s,
 a

 tr
av

és
 d

e 
un

a 
vi

st
a 

de
 d

at
os

. 
O

E4
: P

ro
ve

er
 u

na
 

in
fra

es
tru

ct
ur

a 
ro

bu
st

a 
qu

e 
so

po
rte

 lo
s 

an
ál

is
is

 
bi

oi
nf

or
m

át
ic

os
 m

ed
ia

nt
e 

un
a 

vi
st

a 
de

 in
fra

es
tru

ct
ur

a.
 

PR
O

B
LE

M
A

 G
EN

ER
A

L 

PP
: ¿

C
óm

o 
la

 a
rq

ui
te

ct
ur

a 
em

pr
es

ar
ia

l i
m

pa
ct

a 
en

 e
l 

an
ál

is
is

 b
io

in
fo

rm
át

ic
o 

de
 

gr
an

de
s 

vo
lú

m
en

es
 d

e 
da

to
s?

  

PR
O

B
LE

M
A

S 
ES

PE
C

ÍF
IC

O
S 

PE
1:

 ¿
C

óm
o 

un
a 

vi
st

a 
de

 
ne

go
ci

o 
im

pa
ct

a 
en

 lo
s 

pr
oc

es
os

 b
io

in
fo

rm
át

ic
os

? 

PE
2:

 ¿
C

óm
o 

un
a 

vi
st

a 
de

 
ap

lic
ac

io
ne

s 
ap

oy
a 

el
 tr

ab
aj

o 
de

 
lo

s 
in

ve
st

ig
ad

or
es

? 

PE
3:

 ¿
C

óm
o 

un
a 

vi
st

a 
de

 d
at

os
 

im
pa

ct
a 

en
 e

l a
ná

lis
is

 d
e 

G
VD

? 

PE
4:

 ¿
C

óm
o 

un
a 

vi
st

a 
de

 
in

fra
es

tru
ct

ur
a 

ap
oy

a 
lo

s 
an

ál
is

is
 b

io
in

fo
rm

át
ic

os
? 

 

 



 56	

 
 
 
 
 
 
 
 
 

CAPÍTULO III 
METODOLOGÍA DE DESARROLLO 

3  
3.1 Tipo de investigación 

3.1.1 Tipo de investigación 

En la presente investigación se utilizó un tipo de investigación 

proyectiva. Según Hurtado (2000), “consiste en la elaboración de una 

propuesta o de un modelo, como solución a un problema o necesidad de tipo 

práctico, en un área particular del conocimiento, a partir de un diagnóstico 

preciso de las necesidades del momento, los procesos explicativos o 

generadores involucrados y las tendencias futuras”.  Efectivamente, la 

propuesta de un modelo de línea de investigación en el área de bioinformática 

de las ciencias biológicas permitirá orientar y organizar los procesos 

investigativos en la mencionada área. 

 

3.1.2 Método de la investigación 

El método utilizado en la investigación es el método lógico deductivo, 

el cual consiste en encontrar principios desconocidos, a partir de los 

conocidos. La modelación es el método que opera en forma práctica o teórica 

con un objeto, no en forma directa; en el modelo se revela la unidad de lo 

objetivo y lo subjetivo. Como primer paso se define el sistema que hay que 

modelar y los objetivos para el modelo, de manera que la definición del 

sistema supone generalmente dibujar las fronteras alrededor de lo que se 

modela, luego determinar las variables claves y la relación entre estas. 
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3.2  Diseño de investigación 

Esta investigación es de carácter cuasi experimental, debido a que “se 

manipulan las variables independientes para ver su efecto y relación con la 

variable dependiente” (Hernández, Fernández, & Baptista, 2010). En este 

diseño los sujetos no son asignados al azar a los grupos; sino que son grupos 

intencionales. El diseño contempla la administración de la pre y post prueba 

al grupo, para evidenciar que se cumplan los objetivos de la investigación.  

 
3.3 Población y muestra 

En esta investigación, la población estará conformada por los 

investigadores bioinformáticos del Centro Internacional de la Papa. “Para 

determinar la muestra el procedimiento no es mecánico, ni con base en 

fórmulas de probabilidad, sino que dependen del proceso de toma de 

decisiones de una persona o de un grupo de personas” (Hernández, 

Fernández, & Baptista, 2010). Se realizó la elección de sujetos con ciertas 

características que se desean estudiar de acuerdo al problema, es por ello 

que la muestra es no probabilística intencional conformada por 9 expertos 

representativos que se ven beneficiados con la arquitectura empresarial para 

los análisis de datos genómicos, quienes validaran los resultados de esta 

investigación. En este caso particular la muestra es igual a la población. 

 

3.4 Técnicas de recolección de datos 

Para realizar la presente investigación se recurrirá a las técnicas de 

carácter primario, como secundario, siendo éstos los siguientes:  

• Encuesta: Con el fin de obtener información de los implicados y 

especialistas, captar y comprender la situación problema. 

• Observación científica: Para obtener la percepción directa del objeto 

de investigación, permite conocer la realidad mediante la percepción directa 

de la situación. 

• Documentación: se procederá a la consulta bibliografía de textos 

relacionados al tema, revistas, tesis y otros documentos vinculados a la 

investigación.  

• Modelamiento: Archimate software. 
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3.5 Técnicas para el procesamiento de la información  
 

3.5.1 Tratamiento estadístico 

“Las muestras no probabilísticas se caracterizan por el hecho de que 

no es posible determinar la probabilidad de inclusión de cada unidad 

elemental de la población en la muestra dado que la confiabilidad de los 

resultados de estas muestras no puede medirse, las muestras no 

probabilísticas no se prestan para tratamiento y análisis estadísticos” 

(Sampieri, 2010). Se realizará un procesamiento de datos informático básico 

para el tratamiento de datos, los tipos de análisis son del tipo descriptivos. 

 

• Análisis descriptivos. Este tipo de análisis servirá para la 

recolección, orden, análisis y representación de grupos de datos, usando 

graficas que describan las características de este conjunto, este análisis suele 

ser básico, los cuales implican medidas de tendencia central y de dispersión. 

 
3.5.2 Validación del instrumento de recolección de datos 

El Coeficiente Alfa de Cronbach (Wikipedia, n.d.), “se trata de un índice 

de consistencia interna que toma valores entre 0 y 1 y que sirve para 

comprobar si el instrumento que se está evaluando recopila información 

defectuosa y por tanto nos llevaría a conclusiones equivocadas o si se trata 

de un instrumento fiable que hace mediciones estables y consistentes”. Su 

interpretación será que, cuanto más se acerque el índice al extremo 1, mejor 

es la fiabilidad, considerando una fiabilidad respetable a partir de 0,80. La 

fórmula es la siguiente: 

𝛼 =
𝐾

𝐾 − 1
1 −

Σ𝑆()

𝑆*)
 

 
Donde: 

K: El número de ítems   

𝑆(): Sumatoria de Varianzas de los Ítems 

𝑆*): Varianza de la suma de los Ítems 
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α: Coeficiente de Alfa de Cronbach 

 
3.6 Prueba de hipótesis 

Una hipótesis es aceptada a través del aporte de evidencia en su favor, 

que acredite la validez de la misma. Es decir, cuantas más investigaciones 

apoyen una hipótesis, más credibilidad tendrá. La presente investigación se 

valida con la prueba de hipótesis, así mismo con los resultados obtenidos en 

los casos de estudio descrito en el capítulo 5. 

 

La prueba de hipótesis se realizó con la prueba de Wilcoxon. “Wilcoxon 

es una prueba no paramétrica para realizar análisis de dos muestras 

relacionadas con datos ordinales y determinar si existen diferencias entre 

ellas, por lo tanto, no necesita una distribución específica”. Además, el número 

de individuos de la muestra es inferior a treinta (Wikipedia, n.d.). 
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CAPÍTULO IV 
ARQUITECTURA EMPRESARIAL PROPUESTA 

 
Este capítulo describe el modelo de arquitectura empresarial. Se adoptó 

como marco metodológico de TOGAF que contempla la fase preliminar y las 

4 primeras fases del ADM. 

4  
4.1 Descripción del modelo de arquitectura empresarial 
Un modelo se refiere a la abstracción de una realidad especifica en un 

contexto definido. Por lo tanto, este capítulo describe un modelo con las 

especificaciones de la arquitectura empresarial para los análisis de grandes 

volúmenes de datos. El modelo describe las consideraciones preliminares a 

la implementación de una arquitectura empresarial como son las cuestiones 

organizacionales y quienes deben estar directamente involucrados. Así 

mismo, se define la visión general del trabajo de arquitectura y posteriormente 

se detalla cada componente del modelo que son la arquitectura de negocio, 

arquitectura de sistemas de información y la arquitectura tecnológica. 

 

La adopción del modelo se deberá llevar a cabo mediante una evaluación 

previa de los prerrequisitos del modelo, de cumplir con los requisitos previos, 

el centro de investigación deberá formular una estrategia local de 

implementación del modelo (ver Figura 16). En primera instancia deberá 

adoptar y adaptar la visión planteada en el modelo para su contexto especifico. 

Posteriormente se deberá adoptar la arquitectura de procesos, la arquitectura 
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tecnológica y por último la arquitectura de sistemas de información que se 

implantará en base a la tecnología antes adoptada. 

 
Figura 16: Adopción del modelo 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

En este sentido, como se mencionó anteriormente, es necesario 

considerar primero si este modelo es conveniente para el centro de 

investigación en particular. 

 

4.1.1 Evaluación de los requisitos del modelo 
La evaluación de cumplimiento de los pre requerimientos, permite 

hacer una revisión de cuáles son los escenarios en los cuales este modelo 

será más conveniente implementarlo. 

• El modelo se desarrolló para pequeños y medianos centros de 

investigación. 

• Los centros de investigación deben realizar investigaciones 

haciendo uso de bioinformática. 

• Los involucrados deben estar dispuestos a modificar procesos, 

servicios, entre otros en el momento de la implementación, de 

acuerdo a la arquitectura planteada. 

• El centro debe poseer infraestructura para copias de respaldo 

locales. 

• El centro debe asegurarse que la arquitectura sugerida es 

compatible con sus necesidades. 

 

A continuación, sin más preámbulos se presenta el modelo. 
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4.2 Consideraciones preliminares 
Esta sección describe la fase preliminar al ADM que comprende una vista 

general para proveer un contexto para la propuesta de las cuatro fases de 

arquitecturas de la presente investigación. Tanto esta fase como la fase de 

visión de arquitectura es un modelo genérico, que debe adaptarse a un 

contexto concreto de organización.  

 

La principal motivación de esta propuesta es cubrir la necesidad de una 

arquitectura que soporte de forma sencilla, flexible y fiable las investigaciones 

para los científicos. 

 
4.2.1 Modelo organizacional 
El modelo organizacional describe el modelo organizacional de 

arquitectura empresarial, el cual define la organización, roles y 

responsabilidades para un desarrollo exitosos de la arquitectura empresarial 

dentro de la organización. Cabe resaltar que los objetivos de arquitectura, 

framework de arquitectura personalizado y el repositorio de arquitectura se 

encuentran desarrollados en la siguiente sección de visión de arquitectura. 

 

4.2.1.1 Alcance de las organizaciones impactadas 
Los principales procesos de negocio se beneficiarán del diseño de 

un modelo de arquitectura empresarial que tiene como alcance el proceso de 

análisis bioinformático de los grandes volúmenes de datos, las personas 

involucradas en dicho proceso, los sistemas y la tecnología que soporta dicho 

macro proceso. 

 

4.2.1.2 Evaluación de madurez   
Las organizaciones objetivo generalmente no tienen una 

arquitectura empresarial definida, especialmente en el área científica las 

metodologías y modelos de madurez no han sido desarrollados. En este 

sentido, estas organizaciones y especialmente el rubro de bioinformática 

tienen un grado de madurez muy básico. 
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4.2.1.3 Roles y responsabilidades para el equipo de 
arquitectura 

En la Tabla 3 se describe los roles, también las responsabilidades 

de los involucrados en el proceso de análisis bioinformático de los grandes 

volúmenes de datos. 
 

Tabla 3: Roles y responsabilidades del equipo 
Stakeholder  Descripción Responsabilidades 

Director general Es la máxima autoridad que 
gestiona y lidera la organización.  

Gestionar en base los 
objetivos estratégicos. 

Investigador Es el actor principal del negocio, ya 
que da inicio a al principal proceso 
a través de los requerimientos. 

Tener claras las preguntas 
de investigación. 
Obtener datos de calidad. 

Líder de TI Es el responsable de atender los 
requerimientos para diseñar un 
modelo de servicios para el análisis 
de GVD. 

Brindar servicios que 
satisfagan las 
necesidades de los 
investigadores.  

Administrador del 
sistema 

Es el responsable de administrar 
los accesos y servicios 
informáticos. 

Velar que los sistemas 
funcionen correctamente. 

Bioinformático Es el actor principal del negocio, ya 
que es el que ejecuta los 
principales procesos con 
requerimientos ya establecidos. 

Analizar los datos con 
herramientas y servicios. 
Realizar el control de 
calidad de sus resultados. 

Fuente: Elaboración del autor 

 

4.2.1.4 Restricciones para el trabajo de arquitectura 
Las restricciones pueden variar de una organización a otra. Se 

presenta una lista de restricciones a tener en cuenta en la implementación de 

una arquitectura empresarial. 

 

4.2.1.5 Gobierno y Estrategia de Soporte 
El comité de arquitectura encargado del gobierno de las actividades 

de arquitectura está conformado por un investigador principal, el líder de TI y 

el bioinformáticos. Es necesario, pero no imprescindible contar con un 

arquitecto empresarial quien pueda guiar la implementación de la arquitectura 

empresarial. De acuerdo a la experiencia de cada integrante del comité, se 

debe tener un responsable para la arquitectura de negocio, arquitectura de 

datos, aplicaciones y para la arquitectura de infraestructura. 
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Tabla 4: Restricciones y mitigaciones del modelo 
Restricción  Severidad Probabilidad Mitigación 

La alta gerencia no esté 
de acuerdo con la 
arquitectura empresarial 
en el ámbito científico. 

Alta Baja La correcta 
comunicación de los 
beneficios evitará que 
suceda. 

Las tecnologías a utilizar 
van cambiando 
constantemente. 

Media Media El modelo contempla 
tecnologías 
escalables como el 
cloud computing. 

El especialista de TI no 
está familiarizado con las 
necesidades científicas. 

Media Media El profesional 
bioinformáticos se 
encarga de crear 
lazos. 

Los investigadores 
científicos no están 
familiarizados con TI.  

Media Baja El profesional 
bioinformáticos se 
encarga de crear 
lazos. 

Fuente: Elaboración del autor 

 

4.2.2 Framework de arquitectura adaptado 
Según el modelo TOGAF, se debe adoptar el modelo para su 

integración en la organización. La adaptación y personalización del modelo es 

responsabilidad de cada organización, y no se encuentra en el alcance de 

esta investigación. Esta adopción integrara los marcos de gestión de 

proyectos y procesos, personalización de los detalles como la inclusión de la 

cultura organizacional, los interesados y la actual capacidad de la arquitectura. 

La personalización en este nivel seleccionará entregas y adecuados 

artefactos para satisfacer las necesidades de los involucrados y del proyecto 

en general. 

 

En esta sección, se debe incluir la planificación de negocios 

corporativos; la cartera, programa y gestión de proyectos, desarrollo del 

sistema; operaciones y servicios. 

 

4.2.3 Requerimiento de trabajo de Arquitectura  
Este documento inicia el ciclo de arquitectura empresarial, este 

documento presenta los motivos que conllevan a arquitectura empresarial, el 

alcance del compromiso de negocio para apoyar el trabajo de arquitectura 

empresarial y la estrategia que se debe seguir para realizar el trabajo de 

arquitectura empresarial. Particularmente en este modelo, se asume que la 



 65	

alta dirección es quien patrocina el trabajo de arquitectura para beneficiar las 

investigaciones desde una perspectiva de TI. 

 

4.2.3.1 Patrocinadores organizacionales 
En esta sección se debe listar los patrocinadores que llevaran a 

cabo la implantación de la arquitectura empresaria. Listar el nombre, cargo y 

responsabilidades. 

  

4.2.3.2 Misión de la organización  
Describe la misión de la empresa. Cabe resaltar, que se presenta 

una misión genérica del centro piloto CIP en esta propuesta, la misión se debe 

adaptar para un contexto concreto de la organización particular. 

 
Misión “Nuestra misión es trabajar con nuestros socios para alcanzar la 

seguridad alimentaria, el bienestar y la igualdad de género de las 

personas pobres que dependen de los cultivos y sistemas alimentarios 

de raíces y tubérculos en el mundo en desarrollo. Lo hacemos mediante 

investigación y la innovación en ciencia, tecnología y el fortalecimiento 

de las capacidades”. (Centro internacional de la papa, 2015) 

 

4.2.3.3 Objetivos de Negocio 
Describe los objetivos de negocio de las organizaciones. Listar los 

objetivos de negocio organizacionales. Por ejemplo, para nuestra institución 

piloto CIP, en la siguiente tabla se describe los seis objetivos estratégicos de 

negocio. 

4.2.3.4 Plan estratégico de negocio 
En este apartado se debe detallar el plan estratégico de negocio de 

la organización. De igual manera, se presenta un corto ejemplo en el centro 

piloto de la investigación. 

Investigación y desarrollo (I+D) con el fin de entregar en plazos más 

cortos soluciones para la seguridad alimentaria con nuestros productos y en 

las geografías seleccionadas yendo a escala con las tecnologías 

emblemáticas.  
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Investigación básica para el desarrollo que intente entregar 

resultados de la investigación en el futuro, a través de descubrimientos 

emblemáticos, que representen soluciones de más largo plazo para el 

desarrollo.  

Sobre conservación y uso de la biodiversidad, constante 

compromiso de proteger y utilizar las colecciones mundiales de papa y 

camote. (Centro internacional de la papa, 2016) 

 
Tabla 5: Objetivos de negocio 

Objetivo Objetivo detalle 
Camote 
resistente y 
nutritivo 

Se pretende llegar a al menos 15 millones de personas con pocos 
recursos en África subsahariana, Asia y Haití, permitiéndoles mejorar 
la calidad de su dieta en un 20% y aumentar sus ingresos por cultivos 
en un 15%. 

Papas ágiles 
para Asia 

Mejorar la productividad de los sistemas e ingresos agrícolas de al 
menos siete millones de personas en los países asiáticos de China, 
Bangladesh, India, Vietnam, Pakistán, Nepal y Asia Central durante 
los próximos 10 años. 

Semillas de 
papa para Africa 

en un plazo de 10 años, al menos 600,000 personas aumentarán sus 
rendimientos de papa en un 50% y los ingresos en al menos US$ 
800/ha por temporada. 

Soluciones 
prácticas 

Establecer productos innovadores para el nivel experimental para al 
menos una solución de cambio de juego 

Sistemas 
alimentarios 
resistentes 

Desarrollar un conjunto de marcos, métodos y herramientas basados 
en sistemas y ciencias sociales y se concluirán el análisis y la 
mitigación de la vulnerabilidad alimentaria 

Conservando la 
biodiversidad 
para el futuro. 

Acortar a seis meses o menos la limpieza fitosanitaria de cultivos de 
rutina. 

Fuente: Elaboración del autor 

 

4.2.3.5 Cambios en el ambiente organizacional 
La presente propuesta de arquitectura empresarial no pretende 

realizar cambios organizacionales, debido a que se aplicara solo un ciclo del 

ADM de TOGAF. 

 
4.2.3.6 Restricciones de la organización 
Se presenta a continuación una lista de restricciones de la 

organización a tener en cuenta en la implementación: 

• La alta gerencia no siempre está consciente de los detalles de 

los problemas del ámbito científico. 
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• Las tecnologías a utilizar van cambiando constantemente. 

• Las organizaciones del rubro de investigación no siempre se 

pueden adaptar plenamente a los procesos de mejora continua y 

metodologías implementadas en organizaciones convencionales. 

• Las organizaciones sin fines de lucro del ámbito científico 

generalmente poseen objetivos a largo plazo. 

 

4.2.3.7 Descripción del negocio actual  
En esta sección se detalla la problemática del negocio y 

específicamente del área de estudio. Se presenta la problemática en 

bioinformática de nuestra investigación. 

 

Los problemas biológicos actuales requieren soluciones que usen 

métodos avanzados a nivel informático para datos provenientes de las 

investigaciones, debido a que los volúmenes en estas áreas van en aumento 

acelerado en cantidad y complejidad, es así que existen archivos muy grandes 

provenientes de las nuevas tecnologías de secuenciamiento y cada uno que 

deben ser almacenado y analizado. Por otro lado, debido a estos grandes 

volúmenes de datos y la capacidad para almacenar los que necesita, los 

usuarios guardan la información en diferentes unidades de almacenamiento 

personales y/o en servidores externos, causando desorden con la información 

y consecuentemente problemas con la recuperación de la información, esta 

diversificación da lugar a un uso inadecuado de la información, dificultad para 

centralizar y compartir información, por ende se torna difícil encontrar la 

información porque hay demasiados datos y es difícil generar conocimiento 

porque hay demasiada información en diversas fuentes. 

 

Así mismo, este gran volumen de datos debe ser procesado y 

analizado con supercomputadoras que tengan las suficientes de prestaciones 

informáticas, lo cual genera una demanda creciente de hardware conforme los 

datos van creciendo en tamaño, es por ello que la infraestructura realiza los 

análisis en un plazo más prolongado de tiempo. Por todo ello, la ralentización 

de los análisis, el difícil tratamiento de datos, la incompatibilidad con 

aplicaciones actuales y los gastos incurridos han generado una necesidad 
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debido a que los usuarios optan por el uso de infraestructura de otras 

organizaciones en su afán de continuar con las investigaciones. Esta 

situación, genera la necesidad de proponer un modelo que pueda abarcar una 

solución a toda esta problemática antes mencionada, el cual contempla el 

diseño de una arquitectura del sistema que permite apalancar la gestión de 

recursos y la penetración suficiente para manejar la complejidad creciente en 

que se desenvuelven las investigaciones.  

 

4.2.3.8 Propósito del trabajo de arquitectura 
Una arquitectura busca resolver de una manera coherente e 

integrada, al mismo tiempo que ofrece un camino para poder entender y 

conceptuar entre todos los interesados.  A partir de esto, se genera la 

definición de arquitectura empresa, que intentar definir y describir todos los 

componentes; tecnológicos y no tecnológicos, así como las relaciones entre 

ellos y con el entorno. 

 

La expectativa que se tiene de realizar un trabajo de arquitectura 

empresarial es llegar a diseñar adecuadamente y poner en marcha el proceso 

de análisis bioinformático de modo que pueda contribuir a los objetivos 

organizacionales, disminuir los costos operativos y alcanzar los objetivos de 

investigación esperado.  

 

4.2.3.9 Aplicabilidad 
La aplicabilidad del modelo de arquitectura empresarial se extiende 

a pequeñas y medianas organizaciones dedicadas a las investigaciones 

científicas principalmente del sector agrícola, que posean proyectos con el 

componente bioinformático como parte de la investigación. Se recomienda la 

implantación de este modelo tomando en cuenta los siguientes aspectos: 

• La cooperación de las áreas de apoyo como requerimiento 

puede beneficiar grandemente la implementación.  

• La organización debe tener proyectos definidos en el mediano y 

largo plazo, de esta manera la implementación de una arquitectura 

empresarial TOGAF desarrollará un proceso una mejora continua. Así mismo, 
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estos proyectos ayudan a manejar las inversiones en infraestructura a largo 

plazo. 

• Incluir expertos y personal con experiencia, es un factor clave de 

éxito que permite que la implementación de arquitectura sea productiva. 

 

4.2.4 Framework de gobernabilidad de la arquitectura  
La implementación de una arquitectura empresarial genera una gran 

cantidad de salidas y estos se incrementan de acuerdo al ciclo de ADM en la 

que se encuentre, en esta investigación solo se considera el primer ciclo y 

queda a responsabilidad de la organización como manejar y almacenar los 

documentos de gestión arquitectónica. 

 

4.3 Definición de visión de la arquitectura  
Esta sección describe la capacidad y los lineamientos que se entregarán 

como salida de la arquitectura empresarial propuesta. En esta sección se 

presenta la declaración de trabajo de arquitectura con la que se da inicio al 

trabajo. 

 

4.3.1 Visión general de la arquitectura  
La visión de la arquitectura permite presentar de una manera amplia 

toda la arquitectura en su conjunto. En esta sección se detalla la lista de los 

interesados y sus preocupaciones. A partir de este análisis se crea una lista 

de requerimientos que necesitan ser satisfechos, asi mismo se presenta el 

alcance y como el modelo resultante. 

 

4.3.1.1 Interesados y preocupaciones  
El equipo bioinformático está compuesto de personas del área de 

investigación como al área de informática, este equipo está conformado por 

bioinformáticos, informáticos e investigadores científicos, quienes cumplen 

roles de líder de proyecto analista bioinformático, interpretación de resultados, 

desarrollador de herramientas y administrador de infraestructura. La Figura 17 

muestra el diagrama de stakeholders de los principales involucrados, el área 

y sus roles en el negocio. 
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Figura 17: Stakeholders y sus roles 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

A partir de la definición de los interesados y sus roles, en la Tabla 6 

se muestra el mapa de stakeholders, se detalla las funciones de cada rol y se 

define sus preocupaciones, así también se describe el tipo de reporte para 

cada uno de ellos. Este mapeo nos permitirá saber en detalle cuales son las 

preocupaciones y necedades que la arquitectura de negocio debe cubrir. 
  

Tabla 6: Mapa stakeholders 
Stakeholder  Descripción Principal Preocupación  Clase  

Director 
general 

Es la persona investida de 
máxima autoridad en la 
gestión y dirección 
administrativa. 

Que las metas y los 
objetivos estratégicos, se 
interprete de una manera 
adecuada.  

Mantener 
Satisfecho  

Investigador Es el actor principal del 
negocio, ya que da inicio a 
los principales procesos con 
requerimientos ya 
establecidos. 

Que las herramientas y 
servicios estén disponibles 
cuando lo necesite. 
Que los datos de 
investigación no se pierdan 

Persona 
Clave 

Líder de TI Es el responsable de 
atender los requerimientos 
para diseñar un modelo de 
servicios para el análisis de 
grandes volúmenes de 
datos. 

Que se diseñe un modelo 
de servicios que cumpla 
con las expectativas de los 
investigadores.  

Mantener 
informado 

Administrador 
del sistema 

Es el responsable de 
administrar los accesos y 
servicios informáticos. 

Que el modelo se 
implemente correctamente 

Persona 
Clave 

Bioinformático Es el actor principal del 
negocio, ya que es el que 
ejecuta los principales 
procesos con requerimientos 
ya establecidos. 

Que los datos, 
herramientas y servicios 
estén disponibles cuando lo 
necesite. 

Persona 
Clave 

Fuente: Elaboración del autor 
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4.3.1.2 Objetivos de la declaración del trabajo de arquitectura  
Los objetivos del trabajo de arquitectura son los siguientes: 

• Definir el alcance y el enfoque que se utilizará. 

• Presentar las metas y los objetivos estratégicos. 

• Plantear correctamente el alcance y las restricciones. 

• Proponer un modelo que sea factible de implementar. 

 

4.3.1.3 Alcance 
La arquitectura empresarial propuesta se enfoca en la unidad de 

análisis objetivo que pretende servir como modelo de arquitectura para áreas 

de bioinformática existentes o en su defecto para nuevas. Los principales 

procesos de negocio se beneficiarán del diseño de un modelo de arquitectura 

empresarial enfocado en grandes volúmenes de datos provenientes de las 

investigaciones en biología molecular.  

 

4.3.1.4 Descripción de procesos 
El ámbito de este estudio, tiene como alcance dos procesos de 

negocio el Proceso de análisis bioinformáticos de grandes volúmenes de 

datos y el proceso de interpretación, mientras que el primero representa el 

interés principal de esta investigación por ser trascendental  

 
a) Proceso de análisis bioinformáticos de grandes 

volúmenes de datos 
El proceso de análisis bioinformático de grandes volúmenes de 

datos es el proceso principal en este estudio. Se centra en los análisis 

bioinformáticos de los grandes volúmenes de datos, el cual consiste de 

análisis computacional de datos. La entrada consta de los GVD generados a 

través de las tecnologías de Next Generation Sequencing - NGS (descrito en 

la parte teórica de ésta tesis), los cuales constan de datos de ADN, ARN, 

proteínas, etc. Estos datos pasan por procesos de procesamiento y análisis 

según la naturaleza del estudio con software especializado para tales 

funciones. Cabe resaltar que estos procesos pueden resultar repetitivos de 

acuerdo al análisis que se realice y en términos de computación y datos puede 

tomar muchos días de procesamiento. 
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b) Proceso de interpretación  
A partir de los resultados generados de los análisis de GVD, el 

interpretador de resultados, en este caso un investigador científico, utilizando 

herramientas específicas para tal función, genera el producto final que es el 

resultado final del análisis bioinformático. 

 

Los datos recibidos como resultados deben ser analizados para 

verificar que sean significativos, así mismo deben ser validados a través de 

estadígrafos, contrastación con literatura existente, así como por la 

experiencia de los científicos, entre otros. En esta fase los resultados pueden 

analizarse tantas veces como haga falta y lo requiera el investigador científico. 

 
Figura 18: Flujo de trabajo de los componentes del modelo 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

4.3.1.5 Modelo resultante de la arquitectura 
Dentro de esta visión de arquitectura se presenta el modelo 

resultante de la arquitectura en un alto nivel, el cual nos dará una idea de la 

arquitectura resultante. Cabe resaltar que el proceso para obtener este 

modelo de arquitectura se detalla en las siguientes fases del ADM de TOGAF. 

En la Figura 18 se muestra la arquitectura con la parte preliminar, visión, capas 

de negocio, aplicación, datos y tecnología. 
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4.3.2 Objetivos de negocio  
En la sección 4.3.1.1 se describe los objetivos de negocio. 

 

4.3.3 Principios para la arquitectura 
Como marco de desarrollo del modelo, el cual se encuentra 

direccionado al cumplimiento de los objetivos, se contempla los siguientes 

principios, sin antes mencionar las políticas que lo acompañan. 

 

4.3.3.1 Políticas 
En la Tabla 7 se detalla las políticas que se deben identificar al 

momento de proponer una arquitectura que soporten todos los procesos de 

negocio que se citan en la presente investigación. 
 

Tabla 7: Políticas de TI 
Política Detalle 

Procesos y 
proyectos 

Las áreas de gestión y operativas deben interaccionar con los 
procesos, donde cada proceso debe tener un dueño quien es el 
responsable de la eficiencia y eficacia del proceso. 

Planes y 
programas 

Mediante un proceso de planeación integral se debe desarrollar 
planes y proyectos que garanticen la continuación. 

Regulación 
interna 

Las políticas, normativas, reglas, procesos, estructuras y procesos 
deben ser compartidos entre los involucrados, de esta forma ellos 
tendrán identificados sus responsabilidades en la organización y el 
impacto en otras áreas. 

Desarrollo de 
tecnología 

La infraestructura tecnológica es uno de los pilares, los cuales 
facilitaran la creación de valor agregado con nuevos servicios. 
Estos sistemas deberán ser de última generación que puedan 
automatizar los procesos y sea de fácil acceso para los 
investigadores. 

Tecnología de 
información 

Los estándares para el uso de la infraestructura deben ser definidos 
dentro de la organización. 

Operaciones Las actividades técnicas se programarán según el plan operativo de 
los cuales son parte los investigadores. 

Negocios Los procesos deben ser parte de una mejora continua para que se 
puedan adaptar a los desarrollo tecnológicos. 

Fuente: Adaptado de (PACIFICTEL S.A., 2006) 
 

 

4.3.3.1 Principios de negocio 
Para asegurar el logro de estas metas de la investigación se deben 

cumplir con los siguientes principios básicos mostrados en la Tabla 8.  
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Tabla 8: Principios de arquitectura 
Principios Declaración 

Procedimiento de 
conexión entre SI. 

Definir los mecanismos de integración que se deben utilizar entre los 
sistemas de información existentes y los nuevos, teniendo en cuenta 
las mejores prácticas 

Acuerdos de 
Nivel de Servicios 
(SLA) 

Revisar la prestación de servicios de los Acuerdos de Nivel de 
Servicio (SLA), con el propósito de conocer las condiciones del 
servicio y el valor que aporta el servicio de Tecnología de 
Información (TI) al cumplimiento de los servicios brindados. 

Provisión de 
Tecnología 

El desarrollo de la bioinformática debe contar con tecnologías de 
información que permitan el apoyo hacia el logro de los objetivos, 
promuevan ventajas competitivas, contemplen las mejores prácticas 
y sean flexibles a los cambios que se produzcan. 

Planeación 
Estratégica 

Los servicios bioinformáticos deben estar definidos y priorizados. 
Igualmente, los servicios de TI deben cumplir con los principios, 
políticas y arquitecturas, para garantizar la integración de servicios. 

Negociaciones 
tecnológicas 

En la negociación se deben obtener los productos y servicios 
objetivos, de manera que las relaciones de trabajo sean efectivas y 
permitan flexibilidad y la actualización tecnológica. 

Gestión de los 
datos 

La única manera de proporcionar un nivel coherente y medible de 
investigación de calidad es la gestión de los datos que debe estar 
alineada con el negocio. 

Fuente: Elaboración del autor 

 

4.3.3.2 Principios para los datos 
Los datos son el centro de esta investigación y particularmente los 

GVD, deben tener en cuenta los principios de la Tabla 9. 
 

Tabla 9: Principios de datos 
Principio Declaración  

Datos como activo Los datos son activos de gran valor de conocimiento, por 
tanto, se deben gestionar de acuerdo a su importancia. 

Compartir datos
  

Los investigadores tienen acceso a los datos puedan realizar 
sus investigaciones; por lo tanto, los datos se comparten. 

Datos accesibles Los datos deben ser accesibles cuando realizan sus funciones. 
Definición común de 
datos 

Cada elemento de dato tiene un responsable de la calidad de 
datos 

Seguridad de datos Los datos están protegidos de uso y divulgación no autorizada. 
Fuente: Elaboración del autor 

 

4.3.3.3 Principios para las aplicaciones  
Se deben tomar en cuenta los principios de la Tabla 10. 

 

4.3.3.4 Principios para las tecnologías de información 
Las estructuras de la tecnología de la información, se están 

volviendo más dinámicas con el fin de proporcionarle flexibilidad e incluso 

mantener un enfoque estable para alcanzar las necesidades futuras. De esta 

manera los principios son extensivos para la bioinformática, ver Tabla 11. 
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Tabla 10: Principios de aplicaciones 
Principio Declaración  

Independencia de la 
tecnología 

Las aplicaciones son independientes de opciones tecnológicas 
específicas y por lo tanto pueden funcionar en una variedad de 
plataformas tecnológicas 

Uso fácil Las aplicaciones son fáciles de usar. La tecnología subyacente 
es transparente para los investigadores. 

Basados en el cambio Sólo en respuesta a las necesidades de cambios en las 
investigaciones las aplicaciones cambiarán. 

Fuente: Elaboración del autor 
 

Tabla 11: Principios de TI 
Principios Declaración 

Gestión de recursos y 
servicios informáticos 

El encargado de TI debe gestionar servicios e infraestructura 
tecnológica según las necesidades específicas de los 
investigadores, siendo responsable por su uso. 

Asignación de 
recursos y servicios 
informáticos 

El proceso infraestructura verifica y asigna los servicios e 
infraestructura tecnológica que se ajusten a las necesidades 
específicas de los investigadores y su rol. 

Licenciamiento de 
Software 

El software que se utilice debe ser licenciado legalmente o debe 
ser de libre distribución. 

Utilización de los 
recursos y servicios 
informáticos 

Los servicios informáticos en este punto serán de uso directo 
para las actividades relacionadas con la investigación y su 
utilización puede ser monitoreada por los encargados de TI. 

Responsabilidades 
del proceso 
infraestructura 

La administración, mantenimiento, operación y expansión de la 
infraestructura informática es responsabilidad directa del proceso 
de infraestructura 

Especificación de 
infraestructura 

Las especificaciones de infraestructura tecnológica deben ser de 
acuerdo al presupuesto, las funciones y los criterios técnicos 
requeridos en el proceso. 

Conservación de 
datos 
 

El almacenamiento de los datos en repositorios y su respectivo 
respaldo debe ser según su estado crítico y el ciclo de vida, lo 
cual determinara el recurso a usar. 

Control de la 
diversidad técnica 

La diversidad tecnológica es controlada para minimizar el costo 
de mantenimiento, la experiencia en el procesamiento y la 
conectividad entre múltiples ambientes. 

Interoperabilidad La interoperabilidad, y escalabilidad son factores claves al 
momento de elegir el software y hardware. 

Fuente: Elaboración del autor 

 

4.3.4 Declaración de trabajo arquitectura 
El proyecto se centra en desarrollar una arquitectura que permita la 

gestión de los análisis bioinformáticos para los grandes volúmenes de datos. 

El marco de trabajo se apoya en la Metodología de Desarrollo de Arquitectura 

(ADM) de TOGAF, que propone como derivar una arquitectura empresarial 

que dé respuesta a los requerimientos del proceso a través de cada una de 

las etapas del ciclo con un conjunto de recursos que ayude en la aplicación 

de la metodología, partiendo de las cuatro dimensiones las cuales son: 

negocio, aplicaciones, datos y tecnología. 
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4.4 Modelo de negocio  
El modelo de negocio describe la arquitectura del negocio propuesta y 

constituye la base sobre la cual se cimientan las demás arquitecturas, 

sirviendo como punto de partida para el diseño de la arquitectura del sistema 

de información y la arquitectura tecnológica. Este modelo propuesto tiene 

como punto de partida el análisis de línea base de arquitectura, así mismo se 

realizó un análisis comparativo de las unidades de bioinformáticas con otros 

centros de investigación. Este análisis no está dentro de la metodología 

TOGAF, pero se detalla a continuación con el propósito de crear paso previo 

a la propuesta de arquitectura de negocio. 

 

4.4.1 Definiciones principales 
4.4.1.1 Objetivos y limitaciones 

a) Objetivos  
La arquitectura empresarial en el ciclo de trabajo se presenta de 

acuerdo a los cuatro componentes del modelo: 

• Organización y procesos: 
o Crear una arquitectura que se adapte a los cambios. 

o Incrementar el nivel de participación de los interesados. 

o Alinear los procesos al negocio. 

o Incrementar la comunicación entre todos los involucrados. 

o Alinear las tecnologías de información al proceso. 

• Aplicaciones 
o Incrementar el nivel de satisfacción de los usuarios con las 

aplicaciones. 

o Mejorar la disponibilidad de los sistemas. 

o Brindar mayor utilidad a los sistemas y aplicaciones. 

• Datos	
o Mejorar la disponibilidad de los datos. 
o Incrementar el nivel de satisfacción con la gestión de datos. 

 

• Infraestructura	
o Proveer recursos tecnológicos desde dentro como fuera del 

ambiente físico de trabajo. 
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o Mejorar el nivel de continuidad del servicio. 

o Disminuir costos. 

o Mejorar el nivel de desempeño de la tecnología. 

 

b) Limitaciones 
A continuación, se presenta una lista de limitantes a tener en 

cuenta en la implementación de una arquitectura empresarial: 

• La alta gerencia no siempre está de acuerdo con adoptar la 

arquitectura empresarial en un solo área del ámbito científico. 

• Las tecnologías a utilizar van cambiando constantemente. 

• El especialista de TI no está familiarizado con las 

necesidades científicas. 

• Los investigadores científicos no están familiarizados con TI.  

 

4.4.1.2 Linea base  
a) Organización estructural  
Las prioridades de los centros de investigación globales incluyen 

el sostenimiento de la biodiversidad de cultivos; mejoramiento de nutrientes, 

variedades resistentes a las plagas y enfermedades, y la construcción de 

sistemas agro-económico-sociales flexibles para las poblaciones marginales 

en los países en desarrollo. Los objetivos y metas de cada centro de 

investigación pueden diferir ampliamente. 

 

En la presente investigación el Centro Internacional de la Papa 

(CIP) fue elegido como centro piloto. “CIP es una organización de 

investigación agrícola internacional sin fines de lucro con un mandato mundial 

de realizar investigación en papa, camote, yuca, otros tubérculos y raíces, la 

gestión sostenible de los recursos naturales y la agricultura urbana” (Centro 

internacional de la papa, 2015). 

 

La investigación en el CIP “está dirigida a incrementar la 

producción de alimentos y fortalecer los sistemas agrícolas, para mejorar la 

calidad de vida de los países en desarrollo beneficiando a aquellos que no 

tienen ni capital, ni recursos, ni la semilla de calidad que el CIP les ofrece” 
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(Centro internacional de la papa, 2015). El CIP, al momento que se realizó la 

investigación, tenía tres programas científicos globales, como se aprecia en 

el organigrama de la Figura 19, los cuales son transversales entre los cultivos: 

 
Figura 19: Organigrama CIP 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

§ Genética, genómica y mejoramiento de cultivos  
Recursos genéticos investiga el rasgo de abastecimiento, 

la filogenia, la estructura de genes, capacidad de cruce de rasgo y la 

introgresión de genes. Mejoramiento de cultivos desarrolla papa resistente y 

variedades de camote. Así mismo, mejora los niveles de rasgo objetivo, 

revierte la genética y genómica funcional de genes y la detección de redes. 

 

§ Sistemas de cultivos integrados y cambio climático 
Desarrolla el conocimiento científico, estrategias, modelos, 

métodos de evaluación de riesgos básicos y herramientas de soporte de 

decisiones relacionadas con las principales restricciones de papa y camote.  
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§ Nutrición social y ciencias de la innovación  
Esta área se dedica a la realización de la caracterización 

de poblaciones objetivo, perspectivas de los usuarios, modelado del impacto 

económico/salud, encuestas de nutrición y consumo, el cambio de 

comportamiento y estudia el entorno político. 

 

Como se observa en el organigrama, el CIP no tiene un 

área formal de bioinformática debido a que es un área pequeña en términos 

de significancia a nivel global, con las oficinas a nivel internacional. A nivel 

organizacional bioinformática trabaja dentro el marco del área de genética, 

genómica y mejoramiento de cultivos. 

 

b) Línea base lógica de la arquitectura  
En el marco de trabajo del área de investigación de 

científica especialmente en los análisis de datos genéticos y genómicos en 

plantas, se tiene un proceso genérico no formal que nos sirve de punto de 

partida para la propuesta. El proceso se describe a continuación (Figura 20). 

 

Las muestras de las plantas de campo como las plantas de 

invernadero son colectadas y sometidas a un proceso de laboratorio para la 

extracción del ADN/ARN de la planta, cuyas extracciones pueden ser de 

diferentes partes como del tallo, fruto, hojas, raíz o una combinación que 

dependerá del tipo de investigación en cuestión.  Estas muestras se envían a 

empresas especializadas en secuenciamiento, que utilizando diversas 

técnicas de Next Generation Sequencing (como se detalló en la parte teórica), 

entregan las muestras en formato de archivos de texto que contienen las 

secuencias de nucleótidos en formato FASTQ (llamado GVD para este 

estudio). Posteriormente se realiza el análisis in-silico de estas muestras. El 

análisis in-silico consiste en el análisis de las muestras biológicas haciendo 

uso de las computadoras, en este estudio conocido como análisis 

bioinformático. Luego del análisis in-silico se obtienen reportes finales, los 

cuales sirven de base para profundizar o realizar investigaciones. Este puede 

ser iterativo y muy complejo, y si el investigador obtenga alguna conclusión 

significativa, el resultado se publica en artículos científicos en revistas.  
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Figura 20: Proceso genérico de investigación del análisis in silico 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

4.4.1.3 Benchmarking en centros de investigación 
El modelo de negocio propuesto está basado en un análisis 

comparativo de 5 centros de investigación e institutos con sus respectivas 

unidades de bioinformática. La información obtenida es de acceso público a 

través de internet. 

 

a) CIMMIT 
El Centro Internacional de Mejoramiento de Maíz y Trigo, o 

CIMMYT (International Maize and Wheat Improvement Center, en inglés), 

(CIMMYT, n.d.) colabora con instituciones nacionales de investigación 

agrícola, otros centros del CGIAR, empresas privadas y las instituciones de 

investigación avanzada para abordar el problema a escala global al 

proporcionar a los agricultores la mejor semilla, agronomía, y la información 

necesaria para aumentar los rendimientos de los cultivos de maíz y trigo. 

Cuenta con más de 175.000 accesiones, ya que el CIMMYT mantiene el 

banco de semillas de maíz y trigo más grande del mundo. Es un "Arca de Noé" 

de los recursos genéticos para dos de los cultivos más importantes del 

planeta. (CIMMYT, n.d.) tiene los siguientes programas: 

§ Programa nacional de maíz 

§ Programa global del trigo 
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§ Conservación de agricultura 

§ Investigación de socioeconómica 

§ Programa de recursos genéticos 

 

Los recursos genéticos y la bioinformática son la 

responsabilidad del Programa de Recursos Genéticos (GRP). GRP contribuye 

a la misión general del CIMMYT de aumentar la productividad de los cultivos 

para mejorar la seguridad alimentaria y mejorar los medios de vida mediante 

el almacenamiento, análisis y difusión de la mayor colección del mundo de los 

recursos genéticos de maíz y trigo, que están contenidas en el Centro de 

Recursos Genéticos Wellhausen-Andersen (CIMMYT, n.d.). 

 

b) CIAT 
El Centro Internacional de Agricultura Tropical (CIAT) 

“contribuye a reducir el hambre y la pobreza, así como mejorar la nutrición 

humana en los trópicos mediante una investigación que aumente la eco-

eficiencia de la agricultura. CIAT tiene la responsabilidad global para la mejora 

de dos alimentos básicos, yuca y frijol común, junto con forrajes tropicales 

para el ganado”. En América Latina y el Caribe, llevan a cabo la investigación 

sobre el arroz también. En representación de los diversos grupos de alimentos 

y componente clave de la biodiversidad agrícola del mundo, esos cultivos son 

vitales para el abastecimiento mundial de alimentos y la seguridad nutricional 

(CIAT, n.d.). CIAT tiene una participación importante en los programas de 

investigación del CGIAR, que abordan los principales desafíos de la 

agricultura de nuestro tiempo. “El CIAT es el centro principal para el programa 

sobre el Cambio Climático, Agricultura y Seguridad Alimentaria (CCAFS), que 

ayuda a los pequeños agricultores a adaptarse y mitigar los efectos del 

aumento de las temperaturas y las lluvias cada vez más impredecibles” (CIAT, 

n.d.). CIAT tiene los siguientes programas: 

§ Agro biodiversidad  

§ Conservación de suelos  

§ Decisión y análisis de políticas  
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El área de bioinformática forma para del área de agro 

biodiversidad, el cual se encarga de las investigaciones a nivel genético a 

través del uso de herramientas de análisis y almacenamiento de datos. 

 

c) IRRI 
El Instituto Internacional de Investigación del Arroz (IRRI) es la 

organización de investigación más importante del mundo dedicada a la 

reducción de la pobreza y el hambre a través de la ciencia de arroz; mejorar 

la salud y el bienestar de los productores de arroz y los consumidores; y 

proteger el medio ambiente de cultivo de arroz para las generaciones futuras. 

IRRI es una organización independiente, sin fines de lucro, la investigación y 

la institución educativa. El instituto, con sede en Los Baños, Filipinas, cuenta 

con oficinas en 17 países productores de arroz en Asia y África, y cerca de 

1.400 miembros del personal que representan 36 nacionalidades. (IRRI, n.d.) 

“tiene como objetivo reducir la pobreza y el hambre, mejorar la salud de los 

productores de arroz y los consumidores, y asegurar la sostenibilidad 

ambiental del cultivo del arroz”. Los programas de investigación que IRRI 

desarrolla son: 

§ Diversidad genética 

§ Mejora de variedades 

§ Sistema de producción sostenible 

§ Adicionar valor 

§ División de Ciencias Sociales 

§ Desarrollo del sector del arroz 

 

El área de biometría y bioinformática se encarga de los servicios 

biométricos, gestión de datos, la biología computacional y bioinformática a 

través del servicio de consulta, colaboración en la investigación y la 

capacitación. Se apoya en los siguientes tópicos: 

§ Desarrollo de modelos científicos de datos, estándares 

de redes y el desarrollo de software. 

§ Plataforma para los recursos genéticos, genómica y 

mejoramiento de los cultivos. 

§ Desarrollo de una red de información de arroz. 



 83	

§ Análisis bioinformático para la preparación de las últimas 

secuencias genómicas públicas. 

 

d) SANGER 
Los investigadores del Trust Sanger Institute (Sanger, 2016) 

participan en proyectos que buscan una mayor comprensión de la función de 

genes en la salud y la enfermedad y generar datos y recursos de valor 

duradero a la investigación biomédica. La investigación se divide en seis áreas 

principales de investigación. Al trabajar dentro de estas áreas, los científicos 

líderes pueden explorar y desarrollar sus propias hipótesis. 

§ La genética humana 

§ Ratón y genética del pez cebra 

§ la genética de patógenos 

§ malaria 

§ Genética celular 

§ Bioinformática 

 

El programa de Bioinformática desarrolla y aplica métodos para 

procesar, almacenar y analizar los datos generados por proyectos de alto 

rendimiento. Sus principales objetivos son inferir conocimiento genómico a 

través del análisis e integración de datos computacionales y generar recursos 

de valor duradero a la investigación biomédica. 

 

e) PASTEUR 
La estrategia científica del Instituto Pasteur (Pasteur, 2016) se 

basa en un fuerte apoyo a la investigación básica que está principalmente 

impulsado por la curiosidad. Los objetivos de los científicos del Instituto 

Pasteur es acelerar nuestra comprensión de diversos procesos fisiológicos y 

patológicos y desarrollar nuevas estrategias para el diagnóstico, prevención y 

tratamiento de la enfermedad. Su trabajo abarca una amplia gama de campos 

de investigación, incluyendo la microbiología y enfermedades infecciosas, 

inmunología, la neurociencia, la biología del desarrollo, genética y cáncer. La 

ciencia y la investigación biológica han entrado en la era de grandes 

volúmenes de datos. El Instituto Pasteur ha abrazado con entusiasmo esta 
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revolución mediante la creación del Centro de Bioinformática, Bioestadística y 

Biología Integrativa. El Centro tiene como objetivo facilitar colaboraciones en 

bioinformática e impulsar la interacción. 

 

El Centro tiene como objetivo desarrollar las fortalezas 

existentes en el Instituto Pasteur que alberga un gran número de expertos e 

investigadores en sus diversas disciplinas, mientras que construcción de otras 

nuevas. Los siguientes equipos están afiliados al Centro Pasteur Instituto de 

Bioinformática, Bioestadística y Biología Integrativa: 

§ Unidad de genómica evolutiva microbiana.  

§ Unidad de bioinformática estructural.  

§ Unidad de enfermedades infecciosas.  

§ Unidad de imágenes y modelamiento   

§ Unidad de análisis de imagen cuantitativa  

 

El Centro de Informática para Biología (CIB) satisface las 

necesidades de TI de los científicos del campus a través del desarrollo, 

suministro y puesta en marcha de herramientas y recursos bioinformáticos. 

Desarrolla enfoques, métodos, algoritmos y herramientas computacionales y 

de integración para la visualización post-genómica de datos y el análisis.  

 

A partir de la descripción de cada uno de estos centros de 

investigación e institutos con sus respectivas áreas de bioinformática, se 

procedió a realizar el siguiente cuadro comparativo (Tabla 12). 

 
Tabla 12: Bioinformática en otros centros de investigación 

Procesos IRRI CIAT CIMMYT PASTEU
R 

SANGER 

Desarrollo de software y 
herramientas para 
bioinformática. 

x x  x  

Prestación de servicios de 
infraestructura informática. 

x     

Análisis de datos genómicos x x x x x 
Interpretación de resultados    x x 
Actualización de repositorio de 
datos genómicos 

x  x  x 

Fuente: Elaboración del autor 
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Como se puede observar de la tabla anterior, el principal 

proceso, en los centros que hacen uso de bioinformática, es el análisis de los 

datos. Del cuadro anterior se definió los siguientes procesos de negocio: 

 

o Desarrollo de software y herramientas para bioinformática. 

o Prestación de servicios de infraestructura informática. 

o Análisis de datos genómicos. 

o Interpretación de resultados. 

o Actualización de repositorio de datos genómicos. 

 

4.4.1.4 Identificación de los procesos y servicios  
Para poder estudiar ampliamente el proceso de análisis 

bioinformático de datos, es necesario conocer primero el procesos y servicios 

relacionados en el área de bioinformática. 

 

A partir del proceso genérico de investigación, así como de la 

revisión de los procesos de los centros de investigación que trabajan con 

bioinformática, se identificaron los servicios. En la Figura 21 se muestran los 

procesos de negocio, así como los servicios que se generan.  

 
Figura 21: Identificación de procesos y servicios 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

De la figura anterior, se definen los procesos de negocio: 
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§ Desarrollo de software para bioinformática 
Este proceso involucra el desarrollo de software y 

herramientas basados en modelos científicos de datos, estándares de redes, 

como plataforma para los recursos genéticos, genómica y mejoramiento de 

los cultivos. Aplicando métodos y algoritmos para procesar, almacenar y 

analizar los datos generados por proyectos de alto rendimiento. Así mismo 

herramientas de visualización post-genómica de datos y el análisis. 

 

§ Prestación de servicios de infraestructura informática 
Este proceso soporta los servicios de alquiler de 

infraestructura con plataformas bioinformáticas disponibles para el uso de 

computación intensiva, para mejores prestaciones de cálculo.  

 

§ Análisis de datos genómicos 
Este análisis se detalla en los siguientes puntos. 

 
§ Interpretación de resultados 
El objetivo es inferir conocimiento a través del análisis e 

integración de datos computacionales, se detalla en los siguientes puntos. 

 

§ Actualización de repositorio de datos genómicos 
El repositorio consiste en el almacenamiento y difusión de la 

mayor colección del mundo de los recursos genéticos, a través de redes de 

información y una serie de recursos disponibles de las investigaciones por 

ejemplo NCBI. 

 

A partir de estos procesos, se definieron los servicios que se 

tienen disponibles como soporte para las investigaciones y para los 

investigadores. Estos son los siguientes: 

§ Servicio de software para bioinformática. 

§ Servicio de alquiler de infraestructura. 

§ Servicio de análisis de datos. 

§ Servicio de acceso a repositorio actualizado de datos 

genómicos. 
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4.4.2 Especificación de requerimientos 
En la Tabla 13 se definen los requerimientos que se deben satisfacer 

para cumplir con cada uno de los procesos de negocio. En la tabla de 

requerimientos de negocio están definidos los requerimientos técnicos que 

deben ser satisfechos, donde cada requerimiento técnico puede ser funcional 

o no funcional. Los procesos esta interrelacionados con los requerimientos 

técnicos los cuales deben ser cumplidos, así, los nuevos procedimientos que 

deben satisfacer los servicios. 
 

Tabla 13: Detalle de los requerimientos de los análisis bioinformáticos 

Fuente: Elaboración del autor 

 

Teniendo en cuenta que el objetivo de la investigación es el análisis 

bioinformático, se muestran en la Tabla 14 los requerimientos de este 

proceso, así como el grado de dificultad que representa y la prioridad 

asignada, obteniendo es así que el requerimiento critico es obtener una 

infraestructura robusta. 

 

 

 
 

Requerimiento Dificultad Prioridad 
Sustento bibliográfico Media Media 

Análisis y comprobación con experimentos anteriores y 
similares 

Media Baja 

Validación en laboratorio Baja Alta 

Integración de herramientas de análisis  Alta Media 
Centralizar en un solo ambiente Media Alta 
Disponible en cualquier momento y lugar Baja Alta 
Recuperar datos en distintos formatos. Media Media 
Permitir gestión de reportes Baja Media 
Múltiples conexiones al sistema simultáneamente Media Media 
Permite la interpretación de resultados Baja Media 
Eficiente comunicación de datos Media Alta 
Gestionar copias de respaldo  Media Media 
Software actualizado Baja Alta 
Infraestructura robusta  Alta Alta 
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Tabla 14: Requerimientos por proceso 

Fuente: Elaboración del autor 

 

4.4.3 Procesos de negocio seleccionados 
Los centros de investigación y en especial el área de bioinformática, de 

acuerdo a la naturaleza de su investigación se especializan en cualquiera de 

los procesos de negocio antes mencionados, pero debido a que el core se 

Proceso Requerimiento 

Prestación de 
servicios de 
infraestructura 
informática 

Inserción y descarga de archivos de fuentes externas 
Permite múltiples protocolos de transferencia 
Disponible en cualquier momento y lugar 
Infraestructura con las mejores prestaciones 
Software actualizado 
Permitir almacenar datos no estructurados provenientes de GVD 

Rapidez en los análisis de GVD 

Rapidez en la transferencia de archivos 

Actualización 
de repositorio 
de datos 
genómicos 

Privado y seguro 
Inserción de gran cantidad de GVD 

Integridad, disponibilidad y durabilidad de los datos 

Búsqueda de información y búsqueda de secuencias 

Validación de datos antes de actualización. 
Permitir clasificación de datos 

Desarrollo de 
software para 
bioinformática 

Procesamiento rápido, eficiente, flexible y escalable 
Protocolos de seguridad 

Acceso al servicio a través de un navegador web 

Análisis en modo background y análisis paralelos. 

Control de errores 
Uso de algoritmos rápidos 
Gestión de accesos 

Interpretación 
de resultados 

Sustentar bibliográficamente 

Análisis y comprobación con experimentos anteriores y similares 

Validación en laboratorio 

Análisis 
bioinformático 
de GV 

integración de herramientas de análisis  

Centralizar en un solo ambiente 
Disponible en cualquier momento y lugar 

Recuperar datos en distintos formatos. 

Permitir gestión de reportes 

Múltiples conexiones al sistema simultáneamente 

Permite la interpretación de resultados 

Eficiente comunicación de datos 

Gestionar copias de respaldo  

Infraestructura robusta 
Software actualizado 
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centra en la investigación, se han seleccionado los procesos de negocio más 

relevantes. Dentro del alcance del trabajo de arquitectura de negocio se 

incluirán dos de los cinco procesos de soporte a bioinformática, estos son: 

• Proceso de análisis bioinformáticos de GVD. 

• Proceso de interpretación. 

 

Estos procesos se encuentran directamente relacionados uno con otro. 

A continuación, se presenta el flujograma general generado como propuesta 

de arquitectura de negocio para los dos procesos antes mencionados, el cual 

se muestra en la Figura 22.  

 
Figura 22: Análisis bioinformático e interpretación de resultados 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

En las siguientes secciones se desarrollan en detalle estos principales 

procesos de negocio para un área de bioinformática, siendo el análisis 

bioinformático es el objetivo de la investigación, el cual se centra en el análisis 

bioinformático de GVD y la interpretación de resultados. 
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4.4.3.1 Proceso de análisis bioinformáticos de GVD 
Este es el proceso principal en este estudio, que se centra en los 

análisis bioinformáticos de los grandes volúmenes de datos, dentro del cual 

se detallan los servicios bioinformáticos, en la Figura 23 se muestra el 

diagrama de actividades de este proceso. La entrada consta de los GVD 

generados a través de las tecnologías NGS, los cuales pasan por los procesos 

de procesamiento y análisis para generar los resultados. Cabe resaltar que 

estos procesos pueden resultar repetitivos de acuerdo al estudio que se 

realice. 

 
Figura 23: Diagrama del proceso de análisis de GVD 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

Las fases del proceso de análisis bioinformático son los siguientes: 

 

a) Procesamiento 
Una vez almacenados los datos, el siguiente paso en un sistema 

para GVD es explotar estos GVD.  El avance tecnológico también trajo consigo 

el avance en las herramientas de análisis y procesamiento de la información, 

sobre todo a las que se refieren a los datos no estructurados. Por esto, se 

vuelve esencial considerar algún tipo de procesamiento distribuido, con el fin 

de ser capaz de procesar grandes volúmenes de datos, de modo que los 
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algoritmos de procesamiento pueden ser implementados y ejecutados en 

paralelo. 

 

El procesamiento actúa como un paso entre el almacenamiento 

de datos y los análisis (Figura 24). Este paso incluye tanto la limpieza de datos 

como los pasos opcionales de filtrado de datos y cambio de formato. La 

limpieza de datos, es un proceso de comprobación y validación de los datos, 

donde los datos que no son relevantes son eliminados mediante un recorte de 

las secuencias de baja calidad, otro tipo de limpieza incluye la eliminación de 

adaptadores y cebadores del PCR si la secuencia los tiene presente, con el 

objetivo de analizar los datos con mayor precisión. 

 
Figura 24: Procesamiento de datos 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

Los GVD de datos también pueden ser procesados para filtrar 

características de interés para el investigador o para seleccionar datos 

objetivos, usualmente los investigadores utilizan k-mer que es un valor 

estadístico como valor para filtro. También es posible adicionar datos 

históricos, lo cual favorecerá su posterior análisis. 

 

El control de calidad es una medida importante y efectiva para 

determinar la calidad de las muestras, y también sirve para indicar si las 

secuencias están correctamente o no, de esta manera se detectan datos 

corruptos de ser el caso. La transformación de estos GVD crudos en otro 
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formato o en otro tipo de dato comprimido es opcional, este proceso no implica 

la perdida de datos, pero es un paso para incrementar la efectividad de los 

análisis. De ser correcto el proceso, el siguiente paso son los análisis de los 

grandes volúmenes de datos que se detallan en el siguiente punto. 

 

b) Análisis de GVD 
Luego de los pasos previos de procesamiento, se realiza la parte 

más interesante que es el análisis de datos para extraer el conocimiento 

contenido en los datos, este proceso usualmente es iterativo hasta que se 

realice una adecuada validación de resultados. En cierto sentido el análisis 

bioinformático es la parte principal del modelo, donde todos los procesos 

analíticos residen, así como los servicios bioinformáticos. El análisis de los 

GVD hace uso de algoritmos especializados y altamente precisos y cálculos 

estadísticos que se observan con menos frecuencia en el entorno típico de 

negocios en general, para deducir leyes (modelos matemáticos, regresiones, 

las relaciones no lineales, y los efectos causales) de grandes conjuntos de 

datos para revelar relaciones, dependencias, y para realizar predicciones de 

los resultados y comportamientos. 

 

Debido a la complejidad de los análisis y del tiempo que estos 

tardan, generalmente los investigadores usan flujos de trabajo automáticos, 

los cuales son a menudo de entrada y salida intensiva, debido al tamaño de 

los datos de entrada típicamente muchos gigabytes y al incremento de cinco 

veces del tamaño de los datos en los archivos intermedios. 

 

Para automatizar los análisis es necesario la elección de las 

aplicaciones que se utilizaran estas varían de acuerdo a los resultados que se 

deseen obtener. Existen 2 tipos de flujos automáticos, los micro flujos ayudan 

a extraer partes de un largo análisis como realizar pruebas, verificar datos, 

etc. Los macro flujos definen un flujo de trabajo completo el cual permite tener 

el control completo de los elementos de análisis y los resultados a obtener. 

 

Un macro flujo de trabajo de análisis se muestra en la Figura 25 e 

incluye los siguientes pasos: 
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o Dentro del paso previo se considera el control de calidad de 

los GVD, adicionalmente como pasos alternativos es posible realizar la 

sustracción de algún genoma específico o transformar los datos a un formato 

diferente del original, realizado este paso se procede a la lectura de los GVD. 

o Dentro del análisis se considera los servicios de mapeo de los 

reads al genoma de referencia, en caso de tener una secuencia de referencia 

se provee como entrada para los análisis, lo cual genera un beneficio adicional 

al análisis debido a que facilita el análisis. De otro modo, el servicio de 

ensamblaje de reads se realiza sin secuencias de referencia. 

o Los otros servicios se realizan utilizando un protocolo 

específico (por ejemplo, el análisis de expresión de RNA-Seq, variante 

pidiendo re-secuenciación). En este paso se elige el programa o herramienta 

a utilizar de acuerdo al tipo de servicio que se desea realizar, para ello hay 

protocolos establecidos por los investigadores por cada análisis. 

o Generación de resultados. Luego de varios ciclos de análisis 

de ser el caso se llega a resultados que tendrá una nueva verificación de 

calidad y serán presentados a través de informes. 

 
Figura 25: Flujo de análisis bioinformático 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

Los procesos identificados siguen este macro flujo de trabajo, 

cuyo resultado de estos análisis pueden crear modelos basados en los datos, 
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los cuales deben ser analizados por un investigador o un experto, quien es 

capaz de interpretar y validar los modelos y/o resultados.  

 

En la Tabla 15, se detalla las actividades realizadas de los 

procesos inmersos en el análisis de grandes volúmenes de datos: Están 

listadas los detalles en orden jerárquico de acuerdo a la priorización de los 

procesos, una lista de todas las operaciones suministradas por la 

especificación, así mismo se detalla las entradas y los datos de salida. 
 

Tabla 15: Actividades de los análisis de GVD 
Análisis Actividad Entrada Salida 

Mapeo a 
genomas 

Utilizar programa de mapeo 
Identificación de las características 
intrínsecas de la secuencia. 

GVD 
Secuencia de 
referencia 

Datos 
procesados 

Análisis de 
variantes SNP 

Identificación de las diferencias de 
secuencia y variaciones 
Identificación de polimorfismos de un 
solo nucleótido (SNP). 

Datos 
procesados 
Secuencia de 
referencia 

Resultados 
de 
regiones a 
estudiar. 

Anotación de 
genomas 

Identifican las porciones del genoma 
que no codifican para proteínas 
búsqueda de genes  
Información biológica se adjunta a las 
secuencias. 

GVD 
Secuencia de 
referencia 

Secuencias 
Genomas 

Ensamblaje 
de genomas 

Reconstruir un genoma de una especie. 
Construir secuencias de datos, 

GVD 
 

Secuencias 
Genomas 

Análisis 
estadístico 

Análisis ANOVA 
Análisis de confiabilidad 

Resultados 
parciales 

Resultados 

Comparación 
de genomas 

Comparan sus estructuras. 
Verificar funciones. 

GVD Resultados 

Fuente: Elaboración del autor 

 

4.4.3.2 Proceso de interpretación 
En la Figura 26, se puede observar el diagrama del proceso de 

interpretación de pre-resultados a partir de los resultados generados de los 

análisis de GVD realizado por un interpretador de resultados, en este caso un 

investigador científico utilizando herramientas específicas para tal función, 

generando así el producto final que es el resultado final del análisis 

bioinformático. 

 

Los datos recibidos como resultados deben ser analizado para 

verificar que sean significativos, así mismo deben ser validados a través de 

estadígrafos, contrastación con literatura existente, así como por la 

experiencia de los científicos, entre otros. En esta fase los resultados pueden 
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analizarse y/o visualizarse tantas veces como haga falta y lo requiera el 

investigador. 

 
Figura 26: Diagrama del proceso de interpretación de resultados 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

a) Análisis de resultados 
Para el proceso se tiene una lista de operaciones que 

responden a las actividades en los procesos. Las operaciones en este nivel 

son muy generales e implican el uso de más operaciones que aparecerán a 

medida que se desarrolle la investigación, ver Figura 27. 

 
Figura 27: Análisis de resultados 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

La primera fase consiste en la revisión de los resultados, lo cual 

incluye la verificación de que los análisis se han realizado y finalizado 

correctamente, verificación que los resultados se han generado acorde con el 

tipo de análisis. Posteriormente se realiza la función de revisión de calidad de 



 96	

datos, donde se verifica que los datos no estén corruptos, estén completos, 

los resultados deben estar dentro de los límites de cada análisis, así mismo 

se debe verificar que se hayan ejecutado correctamente los parámetros de 

análisis. Adicionalmente se realiza la visualización de resultados para un 

mejor control de calidad de datos. 

 

b) Validación de resultados	
Luego se realiza la verificación de la calidad de resultados 

mediante la aplicación de estadígrafos y la verificación con la experiencia de 

los investigadores científicos, además se revisa publicaciones e 

investigaciones relacionadas para la alineación de resultados (ver Figura 28). 

 

 
Figura 28: Validación de resultados 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

Finalmente, luego de todos estos pasos se realiza la publicación de 

resultados finales, realizado por el interpretador de resultados, cuyo producto 

es el resultado del análisis bioinformático. Luego de los análisis 

bioinformáticos que se señalaron anteriormente, se entregan los siguientes 

productos de la Figura 29, cuyos resultados dependiendo del análisis 

realizado constan de un diagnóstico y la explicación parcial realizada por el 

bioinformático responsable, para ser entregado al experto del estudio. 
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Figura 29: Producto de los análisis bioinformáticos 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

4.4.4 Roadmap de arquitectura 
El roadmap de la arquitectura enumera paquetes de trabajo 

individuales (Tabla 16) y los establece en una línea de tiempo (Tabla 18) para 

mostrar la progresión de la arquitectura a lo largo del proceso. El roadmap de 

la arquitectura se detalla a lo largo de las Fases E y F del ADM, cuyo desarrollo 

está fuera del alcance de esta investigación. 

 

4.4.4.1 Lista de paquetes de trabajo 
La lista de paquetes de trabajo se detalla en la Tabla 16. 

 
Tabla 16: Lista de paquetes de trabajo 

ID Paquetes de 
trabajo 

Descripción Dependencias  

A1 Planeación 
estratégica 

Analizar la posición de la organización, 
identifica su contexto y establecer la visión. 
Establece un plan operativo customizado 
para la implementación. 

A4 

A2 Negocio y 
procesos. 
 

Definir los procesos y adaptar dentro del 
marco del modelo propuesto. 
Definir el flujo de datos a través de los 
procesos. 

A1, A4 

A3 Gestión 
tecnológica  

Adopción del modelo tecnológico. Revisión 
y alineamiento de las aplicaciones. 

A2, A1 

A4 Recursos 
humanos 
 

Capacitación de los participantes, para una 
satisfactoria implementación de la AE. 

A1 

Fuente: Elaboración del autor 
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4.4.4.2 Gestión de riesgos 
En la Tabla 17 se detalla los riesgos asociados al desarrollo del 

modelo propuesto, también se muestra la probabilidad de ocurrencia y el 

impacto que ocasionaría, así mismo se definen las estrategias de mitigación 

para cada riesgo enunciado. El riesgo con mayor probabilidad de ocurrencia 

y de mayor impacto es el riesgo de que el modelo no se adapte a las 

necesidades de los investigadores, por este motivo en la presente 

investigación el modelo se valida con la participación de los investigadores, 

siendo el responsable de esta situación el líder de TI.  

 

4.4.4.3 Tiempos de implementación y migración 
En la siguiente Tabla 18 se muestra una línea de tiempo para cada 

paquete de trabajo, cabe resaltar que esta estimación puede variar de acuerdo 

a la adaptación del modelo de arquitectura empresarial. 
 

Tabla 18: Lista de paquetes de trabajo 
ID Paquetes 

de trabajo 
Año 1 

Semestre 
1 

Año 1 
Semestre 2 

Año 2 
Semestre 

1 

Año 2 
Semestre 2 

A1 Planeación 
estratégica 

X    

A2 Negocio y 
procesos 

X X X  

A3 Gestión 
tecnológica  

 X X X 

A4 Recursos 
humanos 

X X   

Fuente: Elaboración del autor 

 

4.5 Sistemas de información 
La vista funcional de servicios está representada por el uso de modelo de 

capas, esto también permite la vista de la perspectiva de la solución. En esta 

sección se presentará el modelo de datos y el modelo de aplicaciones dentro 

del marco de una arquitectura de sistemas de información. 

 

4.5.1 Modelo para los datos 
Los datos son considerados ahora como el cuarto paradigma de la 

ciencia, después de los tres primeros paradigmas que son experimentales, 

teóricos y la ciencia computacional. Este cambio está siendo impulsado por el 



 100	

rápido crecimiento de los datos y de las mejoras en los instrumentos 

científicos, los cuales están generando grandes volúmenes de datos con 

mayor velocidad que en el pasado. Las arquitecturas garantizan accesibilidad, 

facilidad de uso, uso ético y el intercambio de datos entre las personas, datos 

compartidos como apoyo para los investigadores, asegurar la integridad de 

datos, adhesión a las políticas de almacenamiento de datos. La seguridad de 

los datos incluye, pero no está limitado a políticas de seguridad, 

administración de vulnerabilidades, cumplimiento de política de datos, el cual 

no está cubierto al detalle. Aspectos como la confidencialidad, integridad y 

disponibilidad son variables que se garantiza en la presente investigación.  
 
Los grandes volúmenes de datos, se destacan por el almacenamiento 

de "datos no estructurados”, estos datos simplifican el problema de modelado 

mediante la eliminación de la falta de correspondencia entre la manera de 

almacenar los datos y la forma en que se usan. El objetivo de modelado de 

datos es identificar las aplicaciones o los objetos de negocio y modelos de 

documentos que se adapten naturalmente a esos objetos.  

 

Por lo tanto, los grandes volúmenes de datos que se utilizan en 

bioinformática, pueden adquirir varios formatos (Tabla 19) dependiendo del 

tipo de tecnología que se utiliza para el secuenciamiento, en nuestro caso los 

GVD generados por Illumina Technologies los formatos obtenidos son: 
 

Tabla 19: Formato de los grandes volúmenes de datos 
Formato Descripción  Ejemplo 
FASTA Archivo de texto que 

contiene secuencias de 
nucleótidos representadas 
por símbolos de la IUPAC 
(A, C, G, T, N). 

> HWSW5CG01ESA06 rank=0005835 
length=43 
GATATCGTGATTGCCAATCAAGTCTTGT 

FASTQ  Archivo de texto que 
contiene secuencias de 
nucleótidos junto a la 
calidad de 
secuenciamiento. 

@ K5HV3: 00029: 00029 
AAAAAGGGTAAAAACGATCGCTCACAGG 
+ 
AB>>(44*44:::/:?447444C765@- 

Fuente: Elaboración del autor 
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4.5.1.1 Gestión de datos 
La gestión de los grandes volúmenes de datos, se realiza a través 

de las fases del ciclo de vida de los datos, desde la obtención hasta la 

publicación y reúso. Los datos se consideran como una unidad en sí misma, 

separada de los procesos y actividades de negocio. Cada cambio de estado 

se representa en la Figura 30. La separación de datos del proceso permite 

identificar requisitos de datos comunes. 

 
Figura 30: Ciclo de vida de los GVD 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

La generación de los grandes volúmenes de datos se realiza con 

las tecnologías de Next Generation Sequencing, esta tecnología nos brinda 

los datos “crudos”, generalmente son obtenido a partir de sitios FTP con los 

accesos correspondientes para la descarga. Posteriormente se realiza el 

almacenamiento de estos datos, como parte de la propuesta se incluye el uso 

del cloud computing que se detalla en la sección 4.5. 

 

Los datos almacenados, serán procesados y analizados como se 

describió en la fase de arquitectura de negocio (ver sección 4.3.3). Los 

resultados serán interpretados y compartidos a través de publicaciones de los 
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resultados obtenidos. Estos datos pueden ser reusados y usados 

conjuntamente como otros datos anteriores. El ciclo de vida de los grandes 

volúmenes de datos es repetitivo y ciertas fases como el procesamiento y 

análisis pueden realizarse tantas veces como sea necesario. 

 
4.5.1.2 Modelo conceptual de datos 
A lo largo de los procesos de negocio (Figura 31) se generan 

nuevos datos generados de los análisis bioinformáticos, así como de las 

aplicaciones usadas, a partir de los Grandes Volúmenes de Datos, creando 

así nuevos tipos de datos, no necesariamente GVD, que se convertirán en los 

resultados, cuya representación se muestra en la Figura 31. 

 
Figura 31: Diagrama de datos 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

Los datos genómicos que se utilizan en bioinformática son: 

• Los genomas de referencia de los individuos en estudio, así 

como las secuencias de referencia de genes específicos. 
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• Los grandes volúmenes de datos de los reads provenientes del 

secuenciamiento de ADN/RN de los individuos en estudio, también llamados 

datos crudos. Los grandes volúmenes de datos pasan por un proceso de 

control de calidad, en el caso de ser necesario se filtran secuencias de interés. 

Por otro lado, se pueden extraer secuencias defectuosas o quitar los primers 

(secuencias de identificación). En otros casos, es necesario cambiar el 

formato de los GVD para uso para programas específicos, por ejemplo, de 

FASTQ a FASTA. 

• Los datos procesados, que son los generados después del 

procesamiento y análisis de los GVD. Estos datos se clasifican en datos 

intermedios y datos finales. 

 

Los resultados generados en bioinformática son los siguientes: 

• Resultados de los análisis bioinformáticos, que son los 

diagnósticos finales luego de la validación por los expertos. 

• Reportes que son generados por los programas de análisis, los 

cuales serán revisados y verificados. 

• Los análisis bioestadísticos generan modelos de 

comportamiento entre otros. 

 

4.5.1.3 Modelo lógico de datos 
La capa de datos se beneficia de la propiedad de extensibilidad de 

la arquitectura, haciendo factible el uso de cualquier almacenamiento de 

datos. En la Figura 32 se aprecia el flujo de los datos a través de los procesos 

en estudio. Las acciones realizadas por la capa de datos dependen del 

tamaño de los datos de entrada, donde la idea es mejorar la eficiencia en la 

transferencia de datos. 

 

La gestión de datos no estructurados de automatización es clave 

para proyectos que hace uso de GVD, para nuestro propósito específico y 

debido a que los datos no estructurados no tienen bases de datos 

relacionales, se introdujo el uso de metadata, el cual nos permite la 

identificación de los GVD.  
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Figura 32: Flujo de los datos a través de los procesos 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

4.5.1.4 Modelo de metadatos 
El modelo de metadatos es una definición de estructura de datos 

genérica e independiente de la plataforma de implementación, establecida por 

un patrón de diseño para la integración con las aplicaciones. La adopción de 

un formato de metadato común y estándar para la búsqueda, recuperación, el 

intercambio de datos y los resultados de análisis es un paso crítico y de gran 

alcance, que beneficia a los investigadores y no especialistas, permitiendo 

estandarizadas y transparentes prácticas de análisis reproducibles. Para una 

mejor gestión de los datos, los GVD deben poseer metadata que incluye el 

tipo de dato: datos crudos, datos intermedios y datos finales para poder 

realizar una mejor identificación de cada uno. En la Tabla 20 se describe y 

detalla la metadata que se emplea en los GVD.  

 

Esta información de metadata debe ir junto con los datos GVD, para 

poder identificar la información ligada a cada conjunto de datos. Así mismo se 

crea una metadata para los datos resultantes, como se muestra en la Tabla 

21, estos resultados dependen de los proyectos, los análisis y el tipo de 

resultado que se obtuvo. 
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Tabla 20:  Metadata para GVD 
Campo Valores  Descripción 
id  número Este campo sirve como un identificador único para el conjunto 

de huellas que se agrupan en esta estructura de datos.  
desc Cadena Este campo sirve para proporcionar una sencilla descripción 

del conjunto de datos contenido en el archivo. 

attr  cadena Los atributos de los campos relacionados con el grupo. Esta 
información podría ser: el día que se completó el experimento, 
condiciones experimentales exactas, o cualquier otra 
información que se relaciona con el conjunto de datos. 

ubi cadena Contiene la ubicación física exacta dentro del bloque de 
almacenamiento. 

md5 cadena Mantiene un identificador específico. Por defecto se utiliza un 
hash MD5. 

type  cadena Específica el valor particular sin son datos crudos, datos 
intermedios o datos finales. 

values file Contiene los datos reales de un solo set de datos. 

Fuente: Elaboración del autor 

 
Tabla 21: Metadata para los resultados 

Campo Descripción 

Proyecto Grupos de las muestras en los proyectos. 
Muestra Representa la muestra biológica de un experimento de 

secuenciación. Una nueva muestra se crea en cada nueva 
solicitud de un experimento de secuenciación. 

Datos crudos Registro de archivos FASTQ producidos. Almacena las rutas de 
acceso a archivos. 

Datos alineados Almacena el software y el genoma de referencia utilizado, así 
como la ruta de acceso a los datos resultantes alineados (en 
formato BAM) 

Referencia Secuencia de referencia. 
Fuente: Elaboración del autor 

 

4.5.2 Aplicaciones 
El software bioinformatico es muy diverso, ya que existen herramientas 

que funcionan por linea de comando, herramientas con interfaz grafica y 

servicios web para el uso publico. Por ejemplo, BLAST es una herramienta 

para biologia computacional que permite comparar las secuencias con otras 

secuencias de una base de datos, los cuales pueden ser secuencias de 

proteina o de nucleotidos, tanto por linea de comandos, como por interfaz web. 

El NCBI (National Center for Biotechnology Information) tiene una web site 

muy frecuentado con interfaz para BLAST y que posee las bases de datos de 

muchos organismos a nivel mundial. “Existen multitud de software 

bioinformático con otros objetivos: alineamiento estructural de proteínas, 

predicción de genes y otros motivos, predicción de estructura de proteínas, 
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predicción de acoplamiento proteína-proteína, o modelado de sistemas 

biológicos, entre otros. En el software para alineamiento de secuencias y 

software para alineamiento estructural pueden encontrarse diferentes 

programas adecuados para cada objetivo en particular que parecen similares” 

(National Library of Medicine, 2018). 

 

4.5.2.1 Modelo conceptual de aplicaciones  
El modelo conceptual de la arquitectura de aplicaciones esta 

basada en el uso de los datos, debido a que en cada parte del proceso 

consiste en el uso de estos datos, se contruye el diagrama de las aplicaciones 

que se utilizan para investigacion en bioinformatica, en la Figura 33. 
 

Figura 33: Aplicaciones para el negocio de bioinformática 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

Los investigadores o biólogos pueden usar ciertas aplicaciones para 

la gestión de los grandes volúmenes de datos debido a que es un paso previo 

e importante para el proceso principal de análisis bioinformático de GVD. 

Todas las aplicaciones de bioinformática se llevan a cabo en el nivel de 

usuario. Los investigadores usan ciertas aplicaciones y luego utilizan el 

resultado en su investigación. Estas aplicaciones se definieron apartir de los 
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procesos, por ende se muestra la relación entre los procesos en estudio y las 

aplicaciones que se detallan en la arquitectura, ver Figura 34. 

 
Figura 34: Aplicaciones a partir de los procesos 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

4.5.2.2 Modelo lógico de aplicaciones 
El modelo lógico de aplicaciones se muestra para los dos procesos 

de negocio el análisis bioinformático de GVD y el análisis de los resultados. 

 

a) Aplicaciones para análisis bioinformático de GVD 
Las aplicaciones para el análisis bioinformático se utilizan para 

la corrección de los GVD, el filtrado de datos y secuencias objetivo, así mismo 

para el alineamiento y el ensamblaje de secuencias. Para tales tareas se 

utilizan genomas de referencia y los grandes volúmenes de datos como datos 

de entrada para obtener los resultados, ver Figura 35.  

 
Figura 35: Comportamiento de las aplicaciones 

 
Fuente: Elaboración del autor 
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Estas aplicaciones de análisis bioinformático proporcionan a los 

investigadores formas fáciles de construcción de pipelines para la resolución 

de problemas. Los flujos de datos antes estudiados, se pueden componer en 

pipelines de análisis de datos, y también puede manejar el procesamiento 

paralelo basado en la partición de datos. Por esto, los investigadores pueden 

utilizar pipelines de bioinformática con el fin de desarrollar un programa 

paralelo de manera eficiente y sencilla a partir de estas aplicaciones. Estas 

aplicaciones bioinformáticas están compuestas de diferentes aplicaciones de 

acuerdo a la naturaleza del análisis como se muestra en la Figura 36. 

 
Figura 36: Estructura de aplicaciones 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

Las secuencias de referencias son necesarias para el caso de 

aplicaciones de mapeo, análisis de variantes SNP y comparación de 

genomas. Las aplicaciones que se utilizan según el tipo de análisis de los 

grandes volúmenes de datos se muestran en la Tabla 22, estos pueden ser 

análisis de secuencias, análisis evolutivo, análisis estructural y análisis de alto 

rendimiento, descritos en la parte teórica. La escala define la complejidad del 

análisis y se listan las aplicaciones por los tipos de aplicaciones.  
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Tabla 22:  Herramientas para análisis bioinformático 
Aplicación Funciones Escala Ejemplo 

Aplicación de mapeo a 
genomas 

Múltiples alineamientos de 
secuencias. 
Mapeo a genomas. 

Alta BWA, SOAP, 
Bowtie, MAQ 
Blast 

Aplicación de análisis 
de variantes SNP 

Análisis de SNPs pequeñas 
inserciones y deleciones e 
indels. 

Pequeña  BWA, Picard 
VCFtools, 
GATK, 
SAMtools 

Aplicación de 
anotación  

 Análisis estructural de 
proteínas y ARN. 

 Pequeña  m5nr 
Trinity 

Aplicación de 
ensamblaje de 
genomas 

 Ensamblaje de secuencias 
cortas. 

 Alta Velvet 
Soap-de novo 
Abyss, Trinity 

Aplicación de análisis 
estadístico 

 Análisis bioestadístico de 
datos crudos y resultados. 

 Pequeña  BioPerl 
BioConductor 
R projects 

Aplicación de 
comparación de 
genomas 

  
Detección de secuencia 
homólogos de distancia / 
ortólogos 

Mediana  LGA 
STRALCP 
Garnier 
EMBOSS 

Fuente: Elaboración del autor 

 
Tabla 23: Catálogo de aplicaciones bioinformáticas 

Aplicaci
ón 

Descripción Input Outpu
t 

Cufflinks Ensamblaje transcripción, la expresión diferencial y la 
regulación diferencial de ARN-Seq. 

FASTQ 
FASTA 
GFF 

SAM   
BAM 

TopHat Empalme rápido para unión de los reads de ARN-Seq. 
Fusión de un algoritmo para el descubrimiento de 
nuevas transcripciones. 

FASTQ 
FASTA 

BAM   
BED 

Bowtie Alineador ultrarrápido de memoria-eficiente de reads 
cortos. 

FASTQ 
FASTA 

SAM 

MAQ MAQ significa mapeo y ensamblaje con calidad que 
construye ensamblaje por mapeo de secuencias cortas 
con referencia de otras secuencias. 

FASTQ 
FASTA 

MAQ 

GATK Kit de herramientas con un enfoque principal en 
descubrimiento de variantes y genotipo, así como 
garantía de calidad de los datos. 

VCF SAM 
BAM 

BWA Programa eficiente que alinea las secuencias de 
nucleótidos relativamente cortos contra una secuencia 
de referencia larga, tales como el genoma humano que 
implementa dos algoritmos, BWA-corto y BWA-SW. 

FASTQ 
FASTA 

SAM 

Picard Un conjunto de herramientas (en Java) para trabajar 
con datos de Next Generation Sequencing en BAM. 

SAM 
BAM 

SAM 

Trinity Posee un método para la reconstrucción eficiente y 
robusta de transcriptomas a partir de datos ARN-Seq. 

FASTQ 
FASTA 

FAST
A 

Blast Basic Local Alignment Search Tool encuentra las 
regiones de similitud local entre secuencias.  

FASTQ 
FASTA 

TXT 

Velvet Velvet es un ensamblador de genómico especialmente 
diseñado para las tecnologías de secuenciación de 
secuencias cortas. 

FASTQ 
FASTA 

FAST
A 

Fuente: Elaboración del autor 
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En la Tabla 23 se lista algunas de las aplicaciones para 

bioinformática más utilizadas, así mismo como los requisitos de entrada, que 

incluye los GVD y los tipos de archivos generados. Se presenta un paquete 

de herramientas que proporciona la solución completa para el análisis de 

datos de secuenciación de última generación NGS y también se aplica una 

variedad de software de código abierto, con el fin de proporcionar un análisis 

bioinformático integral para los servicios de secuenciación. 

 

b) Aplicaciones para interpretación de resultados 

Las aplicaciones para interpretación son herramientas auxiliares 

que permiten la correcta validación e interpretación de resultados. Las 

aplicaciones de análisis de resultados y las aplicaciones de consulta se usan 

a través de interfaces que permiten la visualización de resultados (Figura 37). 

 
Figura 37: Interpretación de resultados 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

c) Aplicaciones de consulta 
Estas herramientas permiten ver el listado de los datos 

almacenados, así como las características principales de los datos como el 

tamaño de archivo, el formato, la fecha de creación, el estado se encuentra, 

permisos, etc. Por otro lado, también permiten guardar un registro de las 

acciones realizadas por el investigador y permiten la interpretación de 

resultados. El modelo usa s3cmd para consultas del almacenamiento, así 

como monitor de Amazon EMR. 
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d) Aplicaciones de análisis de resultados  
Estas herramientas permiten verificar el resultado según el tipo 

de análisis bioinformático realizado, estas aplicaciones participan 

directamente durante la limpieza y el filtrado, las validaciones estadísticas, la 

verificación de la generación y conversión de resultados finales de los análisis 

de calidad. Generalmente son scripts o funciones customizados para cada tipo 

de análisis. 

 

e) Aplicaciones de visualización 
Estas herramientas permiten visualizar estadísticas y datos pre 

procesados, filtrados, limpios y ver gráficamente los resultados obtenidos 

luego de los análisis de los GVD, lo cual nos permite la extracción de 

conocimiento, estas aplicaciones son muy diversas y son usadas a criterio del 

investigador en la fase de interpretación. Tal es el caso de Tablet o DNAstar. 

 

4.6 Arquitectura tecnológica a utilizar 
Para nuestro propósito, la arquitectura tecnológica tiene como 

preocupación el volumen de información de los GVD que los investigadores 

tienen en bioinformática. En el nivel inferior de la arquitectura se trata de un 

problema de TI de los sistemas de archivos y fiabilidad de almacenamiento de 

gran cantidad de datos, así mismo como los recursos para el procesamiento 

de estos grandes datos, cuya solución no es obvia y no es única. El verdadero 

desafío es tener acceso a dichos GVD de manera eficiente y rápida, aplicando 

paralelismo masivo para disminuir los tiempos de cálculo. 

 

4.6.1 Requerimientos  
En tal caso para el desarrollo de esta tesis, se parte de varios 

requerimientos críticos que se han asumido como requisitos de diseño 

arquitectónico, tales como escalabilidad, rendimiento, flexibilidad, soporte 

para añadir nuevas funcionalidades entre otros. En la Tabla 24 muestra la 

relación entre los requerimientos y los atributos de calidad. Donde, los 

atributos de calidad críticos son la disponibilidad y la integridad, por lo cual la 

tecnología utilizada tiene como requerimientos principales estos atributos. 
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Tabla 24: Árbol de calidad 
Atributo  Refinamiento Requerimiento  Impor

tancia  
Ries
go 

Performance  Latencia de data  El acceso y procesamiento de los 
GVD debe ser lo más rápido 
posible.  

A  M  

Flexibilidad Cambios en las 
reglas de 
servicios  

La tecnología podrá cambiarse en 
el caso de nuevas funcionalidades 
o servicios. 

A  M  

Portabilidad  Despliegue en 
otro SO. 

El sistema tiene que poder ser 
desplegado en otro servidor Linux. 

M M  

Escalabilidad  Crecimiento del 
Sistema  

La infraestructura debe soportar el 
aumento de requerimientos para 
nuevas funcionalidades y/o 
servicios. 

A  M  

Seguridad  
 
 

Confidencialidad  
 

El sistema tiene que implementar 
mecanismo de seguridad. 

A M 

Disponibilidad La infraestructura debe estar 
siempre disponible. 

A A 

Integridad Datos originales no se modifican.  A A 
Fuente: Elaboración del autor 

 

4.6.1.1 Decisiones a partir de los requerimientos  
La Tabla 25 muestra las decisiones en el diseño de la arquitectura 

que se tomó a partir de los requerimientos no funcionales. 
 

Tabla 25: Decisiones a partir de requerimientos 
Atributo de 

Calidad  
Requerimientos  Decisión  

Performance  El procesamiento debe ser en el 
menor tiempo posible.  

Soporte para computación distribuida: 
Clústeres HPC. 

El acceso a los archivos debe 
realizarse en el menor tiempo 
posible. 

Soporte para almacenamiento de 
datos 
S3 

Flexibilidad Permite variantes de diseño y la 
modificación en la estructura del 
modelo. 

Amazon Web Service como 
proveedor de Infraestructura como 
servicio 

Portabilidad  El flujo de trabajo puede ser 
desplegado en cualquier 
plataforma. 

Pipelines para el flujo de trabajo. 
Imágenes del SO para acelerar el 
aprovisionamiento. 

Escalabilidad Debe soportar el aumento de 
nuevas funcionalidades y/o 
requerimientos para cada uno 
de los servicios.  

Implementación del modelo en capas. 
Uso de servidores escalables: 
Amazon EC2. 

El modelo es funcional para 
sistemas a gran escala y 
permite el aumento del número 
de recursos que componen la 
arquitectura. 

Uso de framework que administre la 
escalabilidad:  
-Amazon EMR, Auto-scaling 
Soporte para sistemas distribuidos 
como Hadoop 

Seguridad El sistema tiene que 
implementar mecanismos de 
seguridad para otorgar 
confidencialidad. 

Componente de seguridad propio del 
cloud computing: Single Sign On. 
Certificación de seguridad del 
proveedor ISO 27001 
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La infraestructura debe estar 
siempre disponible. 

Acuerdo del Nivel de Servicio del 
Proveedor (SLA). 

Los datos originales no se 
modifican. 

Alto nivel de redundancia en el 
almacenamiento. 
Soporte para almacenamiento. 

Disponibilidad Manejar procesos simultáneos 
en cualquier momento.  

Herramientas de monitoreo:  
Monitor Amazon EMR. 

Fuente: Elaboración del autor 

 

4.6.1.2 Definición de las características evaluadas  
En la Tabla 26 se presentan las características utilizadas de AWS 

(AWS, n.d.) a partir de las decisiones, y sus descripciones correspondientes. 
 

Tabla 26: Servicios de AWS a utilizar 
Característica  Descripción  AWS 

Escalabilidad 
automática (auto-
scaling)  

AWS posee un monitor de recursos que permite 
aumentar o disminuir la cantidad de recursos asignados 
de acuerdo a los requerimientos. 

Auto-
scaling 

Imágenes para 
acelerar el 
aprovisionamiento 

Las imágenes son máquinas virtuales pre configuradas 
con sistemas operativos y aplicaciones o con marcos de 
trabajo instalados y pre configurados, permite focalizar en 
la construcción o despliegue de las aplicaciones.  

AMI 

Soporte para 
almacenamiento 
de datos  

Ofrece un espacio en las plataformas que permiten 
guardar la información y presérvalas en un largo periodo 
de tiempo. 

S3 

Soporte para 
sistemas 
distribuidos 

Software que permite distribuir el procesamiento de 
grandes volúmenes de datos con el uso de un grupo de 
servidores básicos. 

Hadoop 
EMR 

Soporte para 
tecnologías de 
GVD 

La tecnología para GVD hace referencia a los sistemas 
que manipulan data sets. Las dificultades se centran en 
buscar, almacenar, compartir, análisis y visualizar. 

S3 
EMR 

Fuente: Elaboración del autor 

 

Una vez definidos las características y servicios de la arquitectura, 

es posible crear el diseño de la arquitectura tecnológica. Los riesgos 

asociados a las decisiones arquitectónicas de tecnología son los siguientes: 

• Integridad en la transmisión de los GVD. 

• Difícil manejo los servicios en el cloud computing. 

• El componente para la seguridad no cubre las expectativas. 

 

4.6.2 Modelo conceptual de la arquitectura 
La segunda tendencia de innovación (Zhang, Big Services Era: Global 

Trends of Cloud Computing and Big Data, 2012), es proporcionar plataformas 

de nube abierta por los principales proveedores de servicios. En tal sentido la 
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propuesta se alinea con esta tendencia y utiliza la arquitectura tecnológica 

para soportar la arquitectura de aplicaciones y la arquitectura de datos, que 

apoyan la arquitectura de negocios. El reto consiste en aprovechar los datos 

con infraestructura elástica y flexible para derivar ideas sin pasar tiempo 

desarrollando infraestructura compleja. 

 

La propuesta intenta encontrar un ajuste entre los requerimientos de 

portabilidad, performance, escalabilidad, disponibilidad, flexibilidad, puntos de 

sensibilidad, seguridad, compensaciones y riesgos descritos previamente 

siendo los más críticos disponibilidad y escalabilidad. Un sistema completo se 

puede modelar mediante la integración de los sistemas básicos en el modelo, 

cada uno con el correspondiente nivel de detalle que proporciona un alto nivel 

de flexibilidad. El detalle define el nivel de abstracción usado para implementar 

los componentes del modelo. En esta investigación, el nivel de detalle en la 

arquitectura tecnológica es lo suficientemente rápido como para modelar 

grandes sistemas y aplicaciones para el análisis bioinformático de GVD. En la 

Figura 38 muestra el flujo de trabajo de los componentes principales. 

 
Figura 38: Componentes de la arquitectura tecnológica 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

La propiedad de flexibilidad de la arquitectura permite el soporte para 

cualquier tipo de computación distribuida de Clúster en el cloud. La capa 

tecnológica recibe de la capa superior las tareas de los pipelines que se 

ejecutan y una referencia a los datos de entrada. 

 Pipelines	de	análisis	
para	datos	NGS	

+	𝐶𝑙𝑜𝑢𝑑	IaaS = Flexible,	escalable	y	fácil	
análisis	bioinformático	
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4.6.2.1 Cloud computing 
La adopción generalizada de secuenciación de alto rendimiento ha 

aumentado considerablemente la escala y la complejidad de la infraestructura 

computacional necesaria para realizar la investigación genómica. Asi, la 

transformación de las secuencias en información biológicamente significativa 

requiere una infraestructura computacional. El tamaño de la infraestructura 

computacional requerido supera las expectativas de la infraestructura local 

tradicional. Así mismo, la configuración y el mantenimiento asociado con una 

infraestructura computacional local presentan problemas significativos para 

los investigadores individuales. Una alternativa a la construcción y 

mantenimiento de la infraestructura local es el cloud computing, que ofrece 

acceso bajo demanda a la infraestructura computacional flexible. 

 

Cloud computing trabaja con servidores virtuales llamados 

instancias. Una instancia de la nube se comporta como un servidor local, 

excepto que ofrece los beneficios de la disponibilidad de recursos de cloud 

computing y el modelo de pay as you go de propiedad de los recursos. Tener 

un acceso sencillo a la nube permite tener tantas instancias como sea 

necesario adquirir y comenzar a procesar los GVD. Una vez que la necesidad 

desaparece, esas instancias pueden ser liberadas tan simples como se 

adquirieron. Con este paradigma, se paga sólo por los recursos que necesitan 

y su uso, mientras que todas las otras preocupaciones y gastos son 

eliminados. cloud computing puede también ser una solución para los 

recursos permanentes, donde los conjuntos de datos grandes pueden ser 

archivados y de fácil acceso sin necesidad de copiar a otros recursos locales. 

Para el modelo propuesto, se plantea el uso del cloud computing como un 

recurso no permanente, debido a que su ciclo de vida tiene la duración del 

tiempo de un análisis bioinformático. 

 

A continuación, se detalla la comparación de proveedores, debido 

a que la propuesta está basada en esta elección: 

a) Comparación de proveedores cloud computing 
Incentivado por los posibles grandes beneficios de pay-as-you-

go, hay varios proveedores de cloud computing y se prevé que en los próximos 
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años habrá más proveedores. Actualmente, el proveedor más grande es 

Amazon, que ofrece las nubes comerciales para el procesamiento de grandes 

volúmenes de datos. Además, Google también proporciona una plataforma en 

la nube que permite a los usuarios desarrollar aplicaciones web, y almacenar 

y analizar los datos. Sin embargo, los proveedores comerciales actualmente 

no están aún en condiciones de proporcionar gran cantidad de datos y 

software para el análisis de la bioinformática. Por otra parte, es muy difícil para 

los proveedores comerciales mantener el ritmo de las necesidades 

emergentes de la investigación académica, en consecuencia, se requiere 

cloud computing que sean flexibles y permitan realizar los estudios de 

bioinformática. La mayoría de los proveedores están ofreciendo "ampliación" 

y funciones de "reducción", es decir, la capacidad de aumentar 

dinámicamente almacenamiento, memoria RAM y CPU en un solo servidor, 

así como la capacidad de clonar fácilmente los servidores basados en 

imágenes predeterminadas.  

 

Se realizó una tabla comparativa entre los principales 

proveedores de cloud computing. La Tabla 27 es una comparación de algunas 

de las características y capacidades actuales, en función de los 

requerimientos. Se basó en la información disponible al público en el sitio web 

de los proveedores al momento de la investigación. Para efectos de 

comparaciones en costo se tomó como referencia un servidor Linux de 30 GB 

de memoria y 8 CPUs. Hay una amplia variación en los rangos de precios, por 

debajo de US $50 a más de US $500, donde en general hay una reducción 

generalizada de los precios. Esto es evidencia del aumento de la competencia 

en este espacio, así como las economías de escala que los grandes 

proveedores de IaaS disfrutan y que pueden dar a sus clientes. 

 

Amazon Web Services (AWS) es en un líder del mercado y 

ofrece valores interesantes como demanda; pay-as-you-go; elástico; 

programable; y en muchos casos mejor seguridad que sus competidores. 
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Amazon Web Services ofrece una gama completa de ofertas de 

almacenamiento y computación, incluyendo instancias bajo demanda y 
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servicios especializados, tales como el almacenamiento persistente escalable 

como Amazon Elastic Block Store (EBS); almacenamiento escalable como 

Amazon S3; recursos elásticos bajo demanda como Amazon Elastic Compute 

Cloud (Amazon EC2); y herramientas como Amazon Elastic MapReduce que 

junto con Hadoop permite la distribución de grandes cantidades de carga de 

trabajo. Además, AWS ofrece servicios de infraestructura como flujos de 

trabajo, el paso de mensajes, almacenamiento prolongado de archivos, los 

servicios de búsqueda, bases de datos relacionales y No SQL y mucho más. 

AWS posee Data Center en Estados Unidos, Canadá, Reino Unido, China, 

Alemania, Francia, Corea del Sur, Irlanda, India, Brasil, Australia, Singapur. 

 

En general, AWS cumple con los requisitos de portabilidad, 

seguridad, performance, escalabilidad, disponibilidad, flexibilidad de manera 

igual o superior que sus competidores y además de ofrecer un precio muy 

inferior a los demás en cuanto al uso de los servidores virtuales, naturalmente 

los costos de almacenamiento no se incluyen en esta estimación debido a que 

depende a la cantidad de GVD. 

 

Finalmente, en el Magic Quadrant de Gartner (Gartner, Inc., 

2017) en referencia a la infraestructura como servicio en el cloud computing 

de 2018, Gartner situó a Amazon Web Services entre los líderes del cuadrante 

y clasificó a AWS como poseedor de la mayor integridad de visión y capacidad 

de ejecución por algunos años consecutivos. 

 

b) Componente de seguridad y contingencia 
Los sistemas funcionan sobre la infraestructura del cloud 

computing, en tal sentido la responsabilidad se comparte al momento de 

definir la seguridad. Por un lado, AWS se hace responsable de la 

infraestructura, y por otro el usuario se hace cargo de todo lo que se utilice o 

conecte con la infraestructura. Se debe configurar de acuerdo a la cantidad 

de los datos y la importancia de los servicios que fueron seleccionados. 

 

En los servicios IaaS como Amazon EC2 y Amazon S3, se tiene 

mas trabajo de configuración de seguridad, ya que se tiene más control sobre 
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estas. En Amazon S3 se tiene que crear normativas quienes tiene acceso al 

almacenamiento e incorporar técnicas de cifrado de datos para la 

transferencia y crear backups. 

 

Los proveedores de cloud computing como AWS tienen la 

certificación ISO 27001, ya que tienen medidas que les ayudan a proteger su 

infraestructura, además se validó con éxito como proveedor de servicio de 

Nivel 1 conforme al Estándar de seguridad de datos (Data Security Standard, 

DSS) del sector de tarjetas de pago (Payment Card Industry, PCI).  

 

4.6.2.2 Framework para computación distribuida 
En lugar de utilizar un servidor superpotente, se opta por distribuir 

el trabajo en pequeños paquetes de tareas que se van enviando a nodos 

utilizando computación distribuida, de modo que se aprovecha el tiempo de 

reposo de todos los ordenadores conectados a una red. Y luego se recopila 

los resultados de todos los nodos y genera un informe final del análisis. 

 

El modelo propuesto se centra en el uso de programas y 

herramientas que utilicen computación distribuida debido a que favorece: 

• Disponibilidad. Permite el reemplazo de un nodo averiado. 

• Costo-efectividad. La reducción del tiempo de análisis y la 

optimización de los recursos bioinformáticos de un centro son las principales 

ventajas de esta tecnología, destinada a cálculos que pueden tardar varios 

días en completarse y que implican enormes cantidades de datos. 

• Escalabilidad. Clúster de computación puede escalar a sistemas 

muy grandes. cientos o incluso miles de máquinas pueden conectarse en red 

para satisfacer las necesidades de la aplicación. 

 

AWS permite aumentar la velocidad de investigación ejecutando la 

informática de alto rendimiento en el cloud computing y reducir costes al 

ofrecer informática en clúster bajo demanda sin grandes inversiones de 

capital.  Accede a una red con gran ancho de banda para cargas de trabajo 

intensivas de E/S y altamente acoplada, permitiendo escalar en miles de 
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núcleos para aplicaciones orientadas al rendimiento, lo cual favorece los 

análisis de GVD. El paralelismo y la distribución de datos mejora mediante:  

• Procesamiento de datos a través de un clúster de servidores a 

través de un planificador de trabajo. 

• Gestión de datos a través de un flujo de trabajo optimizado que 

se detalla en el pipeline. 

 

Un buen planificador de trabajo no causa sobrecarga de 

virtualización. Sin embargo, cada nodo tiene que gestionar el número 

disponible de sus núcleos, ya que las aplicaciones necesitan compartir 

recursos al azar. Por esta razón, el desarrollo del planificador de trabajo es 

complicado y requiere habilidades de programación de sistemas muy 

avanzados. Por lo tanto, la tesis se desarrolla en la parte superior de la 

infraestructura virtual. En tal sentido, el modelo contempla el uso de Amazon 

Elastic MapReduce (EMR). 

 

a) Map reduce 
El marco MapReduce permite un procesamiento escalable y 

análisis de grandes conjuntos de datos mediante la distribución de la carga 

computacional en los nodos informáticos conectados, referido como un 

clúster. En Bioinformática, MapReduce se adopta a escenarios de la próxima 

generación de secuenciación de los datos (NGS) como el mapeo de un 

genoma de referencia, la búsqueda de SNPs en reads cortos o cadenas 

similares en los archivos de genotipo. Sin embargo, las tareas como la 

instalación y el mantenimiento de MapReduce en un sistema de clúster, la 

importación de datos en su sistema de archivos distribuido o ejecutar 

programas MapReduce requieren conocimientos en informática avanzada y 

por lo tanto se utiliza Hadoop para el fácil manejo de MapReduce. 

 

Clústeres de máquinas independientes se usan para escalar 

más arriba en la cartografía de lectura (read mapping), como una reacción al 

cada vez mayor grado de paralelismo en la tecnología de secuenciación. La 

mayoría de ellas aprovechan el paradigma de programación MapReduce para 

procesar problemas paralelos con conjuntos de GVD. La característica 
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principal de MapReduce es que administra de manera eficaz y robusta la 

paralelización y distribución de datos de entrada y el código de usuario en un 

gran número de nodos de computación. Claramente, la alineación de reads 

es un problema paralelo, ya que cada reads se puede alinear de forma 

individual a la referencia sin dependencias de otro reads. 

 

“Amazon EMR es un servicio web que facilita el procesamiento 

rápido y rentable de grandes cantidades de datos. Amazon EMR utiliza 

Hadoop, un framework de código abierto, para distribuir los datos y el 

procesamiento en un clúster de instancias de Amazon EC2 de tamaño 

variable. El rendimiento que entrega Amazon EMR va a depender del tipo de 

instancias de EC2 que se elijan para formar el clúster. Amazon EMR da la 

capacidad de mover grandes cantidades de datos de manera rápida de 

Amazon S3 hacia HDFS (Hadoop Distributed File System) y viceversa” (AWS, 

n.d.).  

El enfoque principal de usar EMR radica en la facilidad de uso de 

los trabajos de MapReduce en el cloud computing para aplicaciones 

bioinformáticas, el cual usa flujos de trabajo personalizados, en la plataforma 

altamente optimizada de Hadoop MapReduce en combinación con Amazon 

S3 y puede ser ejecutado por una interfaz de usuario básica. 

 

4.6.2.3 Instancias de trabajo 
En un sistema informático, el nodo es un bloque de construcción 

para la creación de entornos distribuidos. La infraestructura provista por el 

cloud computing consta de cuatro sistemas básicos en cada nodo que 

conforman una sola plataforma de computación. Estos sistemas constan de 

sistemas de almacenamiento, sistema de memoria, sistema de procesamiento 

y sistema de red. El cloud computing en este caso Amazon EMR facilita el 

acceso y demanda a recursos alojados en estos nodos, llamados instancias.  

 

a) CPU 
Los algoritmos bioinformáticos y la potencia de cálculo son los 

principales cuellos de botella para el análisis de GVD generados por las 

tecnologías actuales, como las metodologías de NGS. Mientras que los 
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procesadores multinúcleo con algunos núcleos proporcionan una mejora 

relativa en las aplicaciones, procesadores de múltiples núcleos (chips con 

decenas de núcleos) representan el siguiente gran paso en asequible 

computación de alto rendimiento. Los procesadores son indispensables tanto 

para hardware y software del sistema y para evaluar la funcionalidad y el 

rendimiento del sistema que soportara los procesos de análisis. AWS ofrece 

los servicios de instancias optimizadas para informática, que disponen de los 

procesadores de mejor rendimiento y ofrecen la mejor relación 

precio/rendimiento informático de EC2.  

 

b) Memoria 
El rendimiento del sistema de memoria es sensible a un gran 

número de parámetros e influye directamente en la realización de los análisis 

bioinformáticos. Cada uno de estos parámetros tiene un número de valores 

dentro de la ejecución de los programas en los análisis. La cantidad de 

memoria necesaria para asignar a las instancias, se configura en la solicitud 

de las instancias en la configuración del nuevo clúster, mediante el 

establecimiento de los parámetros con los valores correspondientes. Esos 

valores no cambiarán durante la ejecución. Entonces, es responsabilidad del 

investigador decidir si esas cantidades de memoria son importantes para el 

análisis en el entorno correspondiente.  

 

AWS ofrece la posibilidad de utilizar instancias para el uso 

optimizado de memoria, las instancias de esta familia ofrecen grandes 

tamaños de memoria para aplicaciones de alto rendimiento, como en este 

caso informática científica y otras aplicaciones con uso intensivo de memoria. 

 

c) Network 
Los proveedores de la nube IaaS equipan su infraestructura con 

redes de alta velocidad, no sólo dentro de los centros de datos, sino también 

a través de los centros distribuidos geográficamente. Esto tiene un costo 

monetario, aunque los servicios no reflejan actualmente el uso de la red y el 

costo. El coste de la red por lo general se inserta dentro del costo de otros 

servicios como el servicio de cómputo y servicios de almacenamiento, y varía 
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según el tipo de servicio y ubicación de los centros de datos. En AWS, el costo 

de la transferencia de datos entre instancias de es cero si los servicios están 

situados en la misma zona de disponibilidad, mientras que la transferencia de 

datos salientes a internet siempre tiene un costo. Por otra parte, en AWS la 

velocidad de transferencia depende del tipo de instancia elegida. 

 

d) Tipos de instancias 
Los perfiles de instancias y especificaciones varían 

significativamente entre los vendedores. A medida que la carga de trabajo es 

principalmente intensiva de la CPU, es importante mantener el número de 

núcleos de CPU consistentes en la elección, así mismo en la cantidad de 

memoria de cada instancia. Los proveedores de la nube IaaS ofrecen 

diferentes instancias que varían de acuerdo a la capacidad del recurso y en 

consecuencia los precios. 

 

Amazon EC2 ofrece un conjunto de instancias con diferentes 

configuraciones y precios, desde el más barato (un servidor con una 

capacidad de CPU de un tamaño 1.0-1.2GHz y la memoria de 1.7GiB) llega 

en costo de 0.026 dólares por hora, y una de las instancias más caras (High 

E/S Cuádruple Extra Large Instancia, lo que equivale a un servidor con 

capacidad de CPU de 32 × 1,0 - 1,2 GHz y la memoria de 244 GiB) viene a un 

costo de 2.8 dólares por hora. 

 

Se recomiendan las instancias optimizadas para computo o para 

memoria de AWS para aplicaciones que requieren un rendimiento de memoria 

de alta en el mejor punto de precio por GiB de RAM. Las instancias incluyen 

las siguientes características: 

• Procesadores "Ivy Bridge" Intel Xeon E5-2670 v2. 

• La virtualización de hardware (HVM). 

• Almacenamiento de instancia SSD respaldados, 

incluyendo soporte TRIM. 

• Mejoras en las redes con menor latencia y alto rendimiento 

de paquetes por segundo. 
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4.6.2.4 Sistema de almacenamientos I/O  
Los servicios requieren un conjunto de instancias para ejecutar las 

aplicaciones de los servicios; estos servidores están conectados a un grupo 

de dispositivos de almacenamiento, que almacenan los datos de los servicios. 

Los proveedores de la nube IaaS ofrecen dos tipos de servicios de 

almacenamiento que son diferentes en su política de precios y la usabilidad. 

Amazon Web Services tiene dos servicios de almacenamiento 

representativos: Amazon Simple Storage Service (Amazon S3) y Amazon 

Elastic Block Store (Amazon EBS).  

 

Los servicios de almacenamiento se facturan normalmente de 

acuerdo con los GB utilizados por mes. Teniendo en cuenta los GVD que se 

gestionan y la necesidad de reducir la latencia de movimiento de datos al 

procesar datos, Amazon S3 es la primera opción para lograr no sólo 

rendimiento escalable sino también servicios fiables y predecibles. Amazon 

S3 crea una copia adicional dentro de una zona de disponibilidad pesto 

protege los datos frente a los fallos de componentes, ofreciendo una alta 

disponibilidad y durabilidad. Amazon S3 también interactúa con Amazon EBS 

en el procesamiento local dentro de las instancias. Debido a que Amazon EBS 

se puede conectar a cualquier instancia de Amazon EC2 y puede ser expuesto 

como un dispositivo dentro de la instancia. En consecuencia, en este estudio 

hemos adoptado el esquema de trabajo de Amazon S3 debido a que es un 

componente de almacenamiento permanente dentro del flujo de trabajo 

propuesto. 

 

En el modelo el uso de Amazon S3 se plantea para el 

almacenamiento de los datos provenientes del secuenciamiento de los GVD 

proveniente de Next Generation Sequencing, usualmente los archivos fastq, 

fasta y también para los pipelines de análisis.  

 

4.6.3 Modelo lógico de los componentes del modelo 
El despliegue del modelo en el cloud, como Amazon Web Service 

(Figura 39), proporciona beneficios obvios como la demanda de recursos a 

medida, la fijación de precios basada en el uso, una mejor utilización de los 
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recursos, el aumento de la velocidad de procesamiento y una mejor 

experiencia para el investigador. Sin embargo, la creación de un clúster es 

una tarea no trivial que implica una serie de pasos de instalación y 

configuración, tanto para la plataforma y los paquetes de software 

dependientes que pueden ser propenso a errores y consumir tiempo. Estos 

pasos no requieren que los investigadores se conviertan en expertos de TI o 

dependan de los recursos de TI potencialmente dispersos.  

 
Figura 39: Flujo de trabajo de los componentes del modelo 

 
Fuente: Elaboración del autor  

Para hacer frente a estos problemas, se presenta un modelo basado 

en el cloud computing para automatizar el proceso de implementación y los 

análisis bioinformáticos en Amazon EC2 a través de Amazon EMR.  

 

En la Figura 39 se presentan el método para el despliegue del modelo 

en EC2 del cluster utilizando Amazon EMR (MapReduce). En concreto, 

tenemos el dominio de herramientas específicas separadas de los 

componentes básicos de Amazon S3 (Almacenamiento). En el contexto de 

EC2, esto se logra por tener una imagen de máquinas que contiene sólo las 

secuencias de comandos bootstrapping esenciales y un proceso de arranque 

bien definido de las herramientas de S3, para que las herramientas deseadas 

residan en los volúmenes de datos externos (es decir, volúmenes de EBS) 

luego del despliegue del bootstrapping. Este enfoque permite utilizar cualquier 

imagen de la máquina para una variedad de escenarios y evolucionando con 
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el tiempo, ya que puede ser contextualizada en tiempo de ejecución (es decir, 

preparar e implementar una instancia de otro modo genérico).  
 

Figura 40: Marco de trabajo de la infraestructura 
 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

Al contar con herramientas específicas en los volúmenes de datos 

externos de S3, es fácil de modificar el contenido de esos volúmenes, y por lo 

tanto la disponibilidad de instrumentos subyacentes, sin la necesidad de 

modificar y reconstruir la imagen de la máquina. Esto es conveniente para los 

usuarios finales, ya que pueden centrarse en el uso de las herramientas, 

mientras que los desarrolladores pueden centrarse en asegurar que la 

infraestructura se comporta como se desee. En concreto en la Figura 40 se 

muestra en detalle el flujo de trabajo para los análisis bioinformáticos. 

 

Primero es necesario la recolección de GVD en Amazon S3, así como 

las secuencias de referencia y las herramientas a utilizar, el investigador 

modifica el contenido del archivo de bootstrapping para la instalación de las 

herramientas deseadas (exhibido como un script de implementación de 

herramientas) en el clúster. Por otro lado, crea un pipeline de análisis con los 
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pasos del workflow de análisis definidos en la Arquitectura del negocio de la 

Sección 4.3.1.2, este pipeline debe hacer referencia a los GVD, las 

secuencias de referencia a través del uso de las aplicaciones que se 

definieron en la Arquitectura de aplicaciones de la Sección 4.4.2.2. Estos 

scripts de bootstrapping y pipeline también deben ser almacenados en el 

mismo repositorio de Amazon S3. Esto hace posible que los investigadores 

puedan añadir sus propias herramientas para las instancias de clúster. 

 

Luego, a través de línea de comandos de AWS CLI, que es una 

herramienta de conexión a los servicios de AWS, se crea un nuevo clúster y 

se indica como parámetros de configuración del clúster la referencia al 

bootstrapping y pipeline que se encuentran en Amazon S3. 

 

Posteriormente, luego de crearse el clúster se comenzará con el 

bootstrapping de las aplicaciones y luego la ejecución del pipeline, que usará 

la referencia a los GVD de entrada en el framework para computación 

distribuida EMR, donde Hadoop a través de un proceso llamado MapReduce 

distribuirá la carga de trabajo al clúster de recursos de procesamiento para el 

análisis respectivo. El set de datos generados es transferido y almacenado a 

la misma ubicación del repositorio de almacenamiento de S3. Finalmente, los 

resultados logrados del análisis bioinformático podrán ser obtenidos desde 

Amazon S3 para su interpretación y análisis por parte de los investigadores. 

 

Toda la información sobre el estado de los análisis (instancias de las 

tareas) se monitorean como sistema de flujo a través del monitor de la 

herramienta EMR para mantener informados al investigador sobre la 

evolución de la ejecución. Como resultado, la funcionalidad y la arquitectura 

fácilmente se pueden ajustar a las necesidades informáticas de los 

investigadores individuales. 

 

4.6.4 Análisis de costo beneficio de la propuesta 
Los costos y beneficios asociado a la implementación de la propuesta 

vienes dad por los cuantificables y los no cuantificables. Entre los costos no 

cuantificables se tiene la resistencia al cambio de algunos investigadores, 
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riesgos de transición y riesgos de perdida de datos, los cuales son mitigados 

con las medidas descritas en la sección de componente de seguridad. Por 

otro lado, se tiene los beneficios no cuantificables entre los cuales se resalta 

la simplificación de la administración de los sistemas de información, 

incremento de flexibilidad de la infraestructura, además del incremento de la 

disponibilidad de los sistemas. 

 

En cuanto a los costos cuantificables se realizó los cálculos 

correspondientes a un año, el cual se detalla en los ítems y los costos de la 

Tabla 28. Para lo cual se consideró un servidor estándar cuyo costo de uso 

por hora es de S/. 1.09, considerando que se tendrá un almacenamiento para 

resultados de 500GB, con costos de transferencia de S/ 0.3 por 1 millón de 

transacciones, además se contempla un pequeño costo de administración que 

se refiere al mantenimiento de la cuenta en el cloud computing asi como 

asistencia a los usuarios. Así mismo, se propuso como el costo de 

implementación de un servidor in house un costo inicial de S/. 32,800, costos 

de energía, mantenimiento y alimentación anuales de S/. 8,790, mientras que 

los costos de administración del servidor ascienden a S/. 13,776 el cual se va 

incrementando año a año. 

 
Tabla 28: Costos cloud computing 

 
Item Monto S/. 

AWS EC2/año 9562 

AWS S3 
almacenamiento/año 

3936 

Transferencia de datos/año 1968 

Administración/año 3608 
Fuente: Elaboración del autor 

 

Las siguientes formulas se utilizaron para el cálculo del retorno de la 

inversión (ROI), donde las operaciones se realizan tomando en cuenta el 

ahorro obtenido en 5 años comparado a la adquisición de un nuevo servidor. 

El detalle de los cálculos se presenta en el Anexo 7. El ahorro promedio anual 

es de S/. 53,059. Mientras el costo total de inversión es de S/. 211,560 para 

el periodo mencionado y el tiempo de retorno es en el primer año. 
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Ahorro = Costo fijo de la inversión en TI – costo del cloud computing  

ROI = Ahorro / costo total cloud computing * 100% 

 

El costo total de implementación de la inversión es de S/. 211,560, así 

mismo se considera el ahorro como rendimiento del proyecto, que se logra 

gracias al uso del cloud computing. La tasa de descuento es del 4%. Tomando 

en cuenta 5 años de la implementación de la arquitectura tecnológica y se 

calcula que el valor actual neto del proyecto es 38,800 mientras que la tasa 

de retorno (TIR) es de 23%. Con lo cual se demuestra que la arquitectura 

presentada también es viable financieramente. 

 

4.6.4.1 Vista general del modelo de arquitectura 
En la actualidad el término arquitectura a nivel de los sistemas de 

información se usa para indicar que se dispone de una estrategia y modelo de 

coordinación de los diferentes componentes tecnológicos que soportan los 

procesos y servicios, y por consecuencia las necesidades de negocio, en la 

Figura 41, se muestra un resumen del modelo en capas de las arquitecturas 

desarrolladas anteriormente. 

 

En la arquitectura de negocio de los procesos de análisis in silico de 

las muestras biológicas se identificó la estrategia de que la arquitectura se 

relaciona con los recursos bidireccionalmente, así, la estrategia general y los 

procesos influyen en la definición de los recursos, del mismo modo, las 

características o limitaciones de los recursos influyen en la conceptualización 

de la estrategia y diseño de procesos, y por lo tanto en la definición de la 

arquitectura de negocio. Así mismo, se diseñó la arquitectura de sistemas de 

información, con los requerimientos de información, y las necesidades antes 

definidas, que luego dio paso a la arquitectura de datos en el cual se definieron 

la naturaleza de los datos y sus fuentes necesarios para soportar los procesos 

de análisis bioinformático. En la arquitectura de aplicación se identificó los 

requisitos para la presentación de os servicios bioinformáticos. 
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Figura 41: Visión en capas de la arquitectura 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

Por último, en la arquitectura tecnológica se determinó la tecnología a 

utilizar, el uso del cloud computing y los servicios a utilizar, así mismo se 

definen especificaciones para el aprovechamiento de este tipo de tecnología. 

La figura 42 muestra una visión general de la arquitectura empresarial para el 

análisis bioinformático de grandes volúmenes de datos, que se desarrolló a lo 

largo de este capítulo. 
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Figura 42: Arquitectura empresarial de análisis de GVD 

 
Fuente: Elaboración del autor
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CAPÍTULO V 
RESULTADOS 

 

El desarrollo de la presente investigación permitió obtener una propuesta 

de arquitectura empresarial para el análisis bioinformático de grandes 

volúmenes de datos. Para ello, se analizó la problemática, se planteó el 

problema, objetivos, hipótesis y variables de investigación y se realizó toda la 

lectura necesaria para recopilar toda la información teórica que sustenta la 

investigación. Luego, se desarrolló la arquitectura empresarial, el modelo de 

negocio, modelo de infraestructura, modelo de aplicaciones y modelo de 

datos, utilizando la metodología del ADM de TOGAF como línea base.  

 

En este capítulo, se muestra como la arquitectura empresarial propuesta 

se validó interna y externamente. Se validó internamente con la aplicación en 

situaciones reales en el centro de investigación piloto, estas aplicaciones 

corresponden a dos casos de estudio donde la autora estuvo involucrada 

directamente. Para validar externamente ésta arquitectura, se diseñó un 

cuestionario para la recolección de datos basada en la operacionalización de 

las variables en estudio, y se realizó la encuesta en el centro piloto a 9 

personas, quienes son los expertos. En esta sección se analizan e interpretan 

los resultados por medio de un análisis estadístico descriptivo, formado por 

frecuencias relativas porcentuales y medidas de tendencia central, cuyas 

dimensiones corresponden a las hipótesis especificas planteadas. Por último, 

se realiza la prueba de hipótesis para validar la investigación. 

5  
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5.1 Casos de estudio 
5.1.1 Caso1: Completa secuencia genómica de la nueva variante 

de Potato Virus X (Kutnjak, et al., 2014) 
5.1.1.1 Descripción del caso 
Las plantas constantemente son afectadas con diferentes 

patógenos que afectan seriamente su crecimiento, rendimiento y cultivo. Los 

estudios de los virus en las plantas permiten prevenir las infecciones y estudiar 

los factores que permiten las contaminaciones con estos. En los cultivos de 

papa, Potato virus X es uno de los virus más difundidos y estudiados 

intensivamente debido a sus nefastos efectos en estos cultivos. Es así que es 

importante conocer profundamente este virus, y más específicamente conocer 

su estructura de ADN y su mecanismo de acción, que permitirá desarrollar 

nuevos tratamientos que permitan a las plantas ser inmunes a estos virus, 

protegiendo así los cultivos. En este sentido, la estructura completa del ADN 

se refiere como genoma y el proceso de obtención de este genoma se realiza 

a través de la secuenciación en este caso. 

 

En el artículo científico publicado por Kutnjak (2014), se detalla el 

procedimiento para obtener el genoma de Potato Virus X (PVX), partiendo por 

la parte de extracción de ARN de las muestras en el laboratorio y los 

resultados de los análisis bioinformáticos. Esta investigación se realizó en 

CIP, para la parte bioinformática se utilizó la infraestructura basada en la 

arquitectura presentada en la presente investigación. Para la validación esta 

tesis se presenta la parte bioinformática y se detalla como el uso de 

metodología propuesta contribuyó en el ensamblaje de este virus. 

 
5.1.1.2 Desarrollo, materiales y métodos 
Pequeños RNAs aislados de papa fueron enviados a Fasteris Life 

Sciences SA (Suiza) para la preparación de las secuencias en la plataforma 

Illumina Hiseq2000 (una máquina que lee el ARN de las plantas y los 

transforma en datos), cuyo resultado fueron los GAF214, GAF215, GAF216, 

GAF217, GAF218.  
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Se realizó el análisis bioinformático de los GVD (5 GAFs) utilizando 

el siguiente flujo de trabajo, basado en la arquitectura de negocio propuesta, 

ver Figura 43. El control de calidad de las secuencias del archivo FASTQ, se 

realizó con la herramienta fastQC. Este es un paso previo a cualquier tipo de 

análisis. Se ensamblo las secuencias de longitud 21-24 pb utilizando Velvet 

v0.6.04 (Zerbino & Birney, 2008) y el script AssemblyAssembler 1.4 (Jacob 

Crawford). Las secuencias ensambladas se compararon con todas las 

secuencias virales depositados en la base de datos NCBI GenBank utilizando 

BLASTN y BLASTx. 

 

Se utilizó la secuencia completa del genoma de PVX, que mostró la 

más alta similitud con la más larga secuencia coincidente, como referencia 

para el mapeo de secuencias (21 a 24 nt) utilizando MAQ 

(http://maq.sourceforge.net); posteriormente se verifico la calidad del 

ensamblaje. 
 

Figura 43: Vista de flujo de trabajo 

 
Fuente: Elaboración del autor 
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Se usó Seqman para ensamblar y visualizar la secuencia de 

consenso de salida MAQ y los contigs (secuencias) ensamblados de Velvet y 

se obtuvo una nueva secuencia de consenso con mejor cobertura del genoma 

viral. Con el fin de perfeccionar la secuencia de consenso del genoma viral, 

los 2 últimos pasos (usando la nueva secuencia de consenso como referencia) 

fueron realizados varias veces. Dentro de este procedimiento descrito, los 

GVD pasan por diferentes etapas pasando de ser datos crudos a ser datos 

limpios luego del control de calidad realizado, así mismo son procesados 

como se mencionó anteriormente y luego se realizó el análisis respectivo. Una 

vista del flujo de datos se muestra en la Figura 44. 
 

Figura 44: Flujo de los datos 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

Se muestran en la Tabla 29 los metadatos de las muestras de PVX 

en estudio (grandes volúmenes de datos), son datos no estructurados, por lo 

cual solo presentan metadatos.  
 

Tabla 29: Metadatos de los GVD 
 

Campo Valor 
ids GAF214 

GAF215 
GAF216 
GAF217 
GAF218 

desc Samples from CIP greenhouse 
infection, Lima  

attr Potato 
data Small RNA 
.hash Valor HASH 
.state Raw data 
.type FASTQ 

Fuente: Elaboración del autor 
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Luego de mostrarse el flujo de datos, en la Figura 45 se muestra las 

herramientas que se utilizaron, basada en la arquitectura de aplicaciones. 

Para el control de calidad de las secuencias se utilizó FASTQC con el cual se 

verifico que todas las secuencias del archivo FASTQ tengan el formato 

correcto, así mismo entre las aplicaciones de ensamblaje de secuencias 

cortas se utilizó Velvet y AssemblyAssembler. Los archivos generados 

sirvieron de entrada para el uso de BLAST y posteriormente para el uso de la 

aplicación de mapeo a genomas con múltiples alineamientos de secuencias y 

mapeo a genomas (MAQ) como se muestra en la Figura 45. 

 

Se utilizó s3cmd como aplicación de consultas de almacenamiento, 

así mismo se utilizó el monitor de Amazon EMR, para la revisión del estado 

de los procesos durante el análisis. Segman y MEGA son las aplicaciones de 

visualización de alineamientos usadas. 
 

Figura 45: Uso de aplicaciones 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

Para realizar los análisis de las secuencias antes señalados, se 

utilizó un clúster de 4 instancias m1.xlarge, los cuales distribuyeron la carga 

de trabajo a través del uso de Hadoop y MapReduce para los análisis en el 

menor tiempo posible y con los menores recursos, el manejo del cluster es 

transparente al usuario. En la Tabla 30 se puede observar el uso de los 

componentes para obtener los resultados de los análisis. Cabe resaltar que la 

visualización de los resultados se realiza en computadoras de escritorio, ya 

que este tipo de datos procesados no son GVD, por ello no se detalla en la 

Tabla 30. Estos GVD fueron almacenados en Amazon S3 juntos con los 

resultados finales. 
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Tabla 30: Recursos de infraestructura en el cloud computing 
 

Aplicación Numero de 
pares de 

bases 

Numero 
de 

contigs 

% de 
reads 

mapeados 

Tiempo 
(min) 

RAM 
(GB) 

CPU 

Velvet 1'432'104  2000 - 812 60 36 
MAQ 1'432'104 - 

 
80% 523 51 30 

Assembly 
Assembler 

1'432'104 1000 - 1000 60 36 

Fuente: Elaboración del autor 
 

Del cuadro anterior nos da una información sobre los recursos que 

se utilizó en los análisis llevados a cabo, cabe resaltar que esta información 

corresponde al tiempo y recursos para cada ejecución del programa en 

mención, cabe resaltar que el uso de MAQ como se mencionó anteriormente 

tuvo ejecuciones repetitivas. Por otro lado, debido a que se ejecutó en un 

clúster el tiempo de análisis se redujo considerablemente ya que el uso de 

una sola instancia hubiera cuadruplicado el tiempo.  Por otro lado, usar el 

cloud computing permitió realizar el análisis completo sin problemas de faltas 

de recursos, al utilizar Hadoop permitió el balance de la carga de trabajo. 
 

Figura 46: Componentes del análisis en el cloud computing 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

Todo este análisis se realizó con el cloud computing con el uso del 

modelo propuesto en la siguiente investigación, en la Figura 46 se muestra un 

diagrama de los componentes utilizados. 
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5.1.1.3 Resultados 
La validación de resultados a través de la verificación de la calidad 

de resultados, la validación con literatura y la publicación de resultados se 

realizó por parte del autor del artículo (Kutnak, 2014). El autor del artículo 

menciona que las secuencias de consenso de PVX obtenidos por análisis de 

las 5 muestras de invernadero fueron significativamente diferentes de 

secuencias de cualquier otro PVX disponible en NCBI GenBank. Por lo tanto, 

se generó una nueva secuencia de consenso que abarca el genoma completo 

de PVX, de las 5 muestras, como parte de una nueva variante de PVX. Como 

resultado de la investigación del caso de estudio se muestra un árbol 

filogenético de la nueva variante del PVX, donde se puede apreciar que las 5 

muestras en estudio se encuentran en un grupo diferente de los otros PVX. 

 

En este sentido, el análisis bioinformático de PVX permitió 

ensamblar una nueva variante de este virus como hallazgo para la comunidad 

interesada de patógenos en plantas. Este resultado se realizó 

satisfactoriamente usando la arquitectura propuesta en la presente tesis a 

través del modelo de negocio, de infraestructura, aplicaciones y datos. 

 
5.1.2 Caso 2: Los virus del camote africano: la cartografía y la 

diversidad de los virus de camote. (Kreuze, et al., 2014).  
5.1.2.1 Descripción 
La investigación en mención corresponde a un poster de 

presentación (ver Anexo 5) durante la reunión anual en CIP, por motivos de 

propiedad intelectual solo se presenta en este caso de estudio una breve 

introducción de la investigación, debido a que esta investigación aún se 

encuentra en desarrollo y no tiene una publicación formal en el mundo 

científico. 

 

Las enfermedades virales de las plantas se consideran un obstáculo 

importante para la producción de camote en todo el mundo, particularmente 

en África subsahariana (SSA). Con pocas excepciones, no hay información 

clara sobre la prevalencia y distribución de los diferentes virus de camote y 

sus respectivas variantes. Esta información básica es esencial no sólo para 
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gestionar la propagación sino también para evaluar el impacto de estas 

enfermedades virales. Es así que, aprovechando la tecnología de 

secuenciación de próxima generación (NGS) y los análisis bioinformáticos. 

Este poster es parte de un proyecto cuyos esfuerzos se centran en determinar 

los virus de camote en África. La arquitectura propuesta en la presente tesis 

mediante la parte bioinformática contribuyo grandemente en los esfuerzos de 

la detección de virus de camote. 

 

5.1.2.2 Desarrollo 
Se colectaron muestras de camote cultivados en el campo en 13 

países, los cuales son Ghana, Mozambique, Etiopía, Tanzania, Guinea, 

Nigeria, Benín, Malawi, Zambia, Zimbabwe, Angola, Kenia y Uganda. Los 

virus han sido identificados por un método genérico para el diagnóstico virus 

desarrollado en el CIP llamado "pequeña secuenciación del ARN y 

ensamblaje (SRSA)", dentro del marco de trabajo de la propuesta de la 

arquitectura empresarial implementada en CIP. Las identidades de los virus 

fueron confirmadas por PCR (un método de laboratorio). 

 
Figura 47: Vista de flujo de trabajo 

 
Fuente: Elaboración del autor 
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El desarrollo de los análisis siguió el flujo de trabajo que se muestra 

en la Figura 47 donde las muestras de cada campo de los países pasaron una 

por una la misma metodología del modelo de negocio.  

 

En análisis bioinformático comprendió principalmente el 

procesamiento y el análisis de los datos. En el procesamiento, se realizó el 

control de calidad de las secuencias, lo que consiste en verificar si los datos 

no están corruptos, así mismo que el formato interno sea el adecuado. En 

algunos casos los datos estuvieron comprimidos y se procedió a 

descomprimir, verificando nuevamente que en este proceso no se alterara la 

data original. El análisis estuvo comprendido por el alineamiento y mapeo de 

las secuencias, a referencias de virus y patógenos ya existentes, así mismo 

se procedió a encontrar variantes del mismo virus a través del ensamblaje de 

las secuencias, para finalmente realizar una comparación de genomas. Este 

procedimiento también contempla el análisis detallado de secuencias 

especificas las cuales fueron usadas para determinar secuencias 

estrechamente relacionadas. 

 

Por último, la interpretación y validación de los resultados se lleva a 

cargo por parte de los científicos involucrados. No es posible desplegar 

detalles de los modelos de datos, aplicaciones realizados en este caso de 

estudio, debido a que esta investigación aún carece de publicación formal. 

 

5.1.2.3 Resultados 
La arquitectura empresarial que se desarrolló, sirvió de base para 

llevar a cabo este proyecto que ayuda en el análisis de la infección de virus 

en las muestras de los camotes africanos, así la comprensión de la 

distribución de virus y la variabilidad permitirá un adecuado manejo de las 

enfermedades virales de camote en todo el continente africano. Como se 

observa en la Figura 48.  
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Figura 48: Distribución de los virus de camote en África 

 
Fuente: (Kreuze, et al., 2014). 

 

5.2 Análisis de la encuesta 
Con el fin de determinar la medición del impacto de la arquitectura 

empresarial en la organización, se realizó una encuesta antes y después de 

la implementación de la arquitectura empresarial basada en el cloud 

computing, cuya muestra es no probabilística debido a que la elección de los 

miembros se determinó debido al criterio de expertise; las muestras no 

probabilísticas no se prestan para tratamiento y análisis estadísticos. Sin 

embargo, ya que las muestras basadas en la opinión son seleccionadas en 

base a la opinión de expertos que son representativas de la población, se 

realizó el análisis descriptivo. Aunque se generaliza a toda la población, las 

conclusiones obtenidas tras el análisis descriptivo, calcula las medidas de 

tendencia central, para ver en qué medida los datos se agrupan o dispersan 

en torno a un valor central y de dispersión.  

 

La validación interna de la encuesta está representada por la consistencia 

y la fiabilidad de la encuesta, mientras que la validez del contenido se 

evidencia con la revisión de la literatura realizada y la consulta sistemática a 

expertos. Se utilizó el índice de consistencia interna Alfa de Cronbach, que es 
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un instrumento fiable que hace mediciones estables y consistentes, cuyo valor 

más cercano al extremo 1 mejora la fiabilidad, considerando  que los mejores 

resultados son a partir de 0,80. Los resultados obtenidos usando el índice de 

consistencia interna Alfa de Cronbach fue de 0.7972 para la encuesta de la 

pre prueba, mientras que de 0.8328 para la encuesta de post prueba, este 

resultado permite señalar que el instrumento posee alta consistencia interna, 

por tanto se puede afirmar que mide con un alto grado de fiabilidad el impacto 

de una arquitectura empresarial en bioinformática.  

 

La encuesta abarca las variables independientes organizadas en 5 

dimensiones (organización, procesos, datos, aplicaciones e infraestructura) 

de la investigación y agrupan catorce indicadores, correspondientes a las 14 

preguntas del Anexo 1, se encuestó a 9 investigadores que trabajan con 

bioinformática y hacen uso de los análisis bioinformáticos de grandes 

volúmenes de datos, llevado a cabo en el Centro Internacional de la Papa. 

Para esta investigación en particular la muestra es igual a la población.  

 

5.2.1 Análisis descriptivo de los datos de la encuesta 
Los datos recolectados se muestran en el Anexo 2, mientras que la 

tabulación de los resultados se encuentra en el Anexo 3. A continuación, se 

muestran los análisis de los resultados obtenidos en el Anexo 3 de acuerdo a 

las dimensiones en estudio. 

 
5.2.1.1 Procesos 
Posteriormente a la implementación de la arquitectura empresarial, 

la mayoría de los encuestados responden favorablemente referente al tema 

de alineamiento entre el negocio y la tecnología, el 88% de los encuestados 

considera que los procesos desarrollados apoyan los objetivos de la 

investigación, comparado con un 56% que anteriormente no se encontraba en 

de acuerdo ni desacuerdo. Desde el punto de vista de comunicación, más del 

67% se encuentra satisfecho con la comunicación con el personal de TI 

disponibles en el centro, mientras que antes de la arquitectura el 67% se 

encontraba poco satisfecho e insatisfecho (Figura 49).  
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Figura 49: Satisfacción con canales de comunicación 

  
Fuente: Elaboración del autor 

 
Figura 50: Disponibilidad de datos 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

5.2.1.2 Datos 
En la encuesta realizada luego de la investigación, el 56% de los 

encuestados se encuentra de acuerdo que los grandes volúmenes de datos 

siempre están disponibles para su uso (Figura 50), cuya situación ha 

cambiado referente al 67% de los encuestados antes de la arquitectura 
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quienes no tenían una idea clara sobre la disponibilidad de los datos. Así 

mismo, posterior a la implementación más del 70% de los encuestados se 

encuentra de acuerdo con la gestión de los grandes volúmenes de datos de 

sus respectivos proyectos de investigación. 

 
5.2.1.3 Aplicaciones 
Al evaluar la satisfacción de los investigadores, inicialmente el 11% 

de los encuestados estaba satisfecho con el nivel de disponibilidad de los 

sistemas, ahora se determinó que el 89% de los investigadores se encuentran 

satisfechos o muy satisfechos con el nivel de disponibilidad de los sistemas 

para su uso. Además, ahora 89% los encuestados se encuentran de 

satisfechos a muy satisfechos con la facilidad de uso de los sistemas de 

información que utilizan. 

 

Por otro lado, anteriormente el 33% no precisaba si estaba de 

acuerdo que las aplicaciones trabajaban adecuadamente con los grandes 

volúmenes de datos. Luego de la arquitectura, más del 66% considera que las 

diversas aplicaciones trabajan adecuadamente con los grandes volúmenes de 

datos y solo el 33% no tiene una postura clara (Figura 51).   
 

Figura 51: Aplicaciones trabajan adecuadamente con GVD 

 
Fuente: Elaboración del autor 
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5.2.1.4 Infraestructura 
En la encuesta realizada luego de la arquitectura el 78% de las 

personas están de acuerdo que los sistemas de información (cloud computing) 

rápidamente se adaptan a cambios y el 56% está de acuerdo que las 

inversiones en TI aportan al objetivo científico. Así mismo, anteriormente el 

67% de los investigadores no tenían una opinión clara si un cambio en las 

soluciones de TI disminuiría los costos, ahora el 77% está de acuerdo y 11% 

muy de acuerdo que la implementación de soluciones en TI contribuye a la 

disminución de costos (Figura 52) y el 66% de ellos se muestra de acuerdo al 

considerar que el sistema de información que se encuentra en el cloud 

computing reduce el tiempo de ejecución de sus actividades en comparación 

al 78% quienes no tenían una postura clara previamente. 
 

Figura 52: Soluciones de TI contribuyen a disminuir costos 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 
5.2.1.5 Organización 
En líneas generales el 89% de los investigadores bioinformáticos se 

encuentran satisfechos con respecto a los servicios de TI en el cloud 

computing, mientras que antes de la arquitectura solo el 11% estaba de 

acuerdo. Referido al tema de cultura organizacional, el 67% de los 

investigadores pocas veces o casi nunca recibe/formula quejas o reclamos 

por cambios realizados en sistemas, debido a algún proyecto de sistemas/TI, 
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mientras que anteriormente el 100% de los encuestados recibía 

quejas/reclamos. 

 

Así mismo el 66% de los encuestados manifiesta que existe 

colaboración de los investigadores científicos con el desarrollo de proyectos 

en TI (Figura 53), mientras anteriormente expresaba que más del 55% no 

tenía colaboración con los proyectos de TI o pocas veces el 44%. 
 

Figura 53: Colaboración de investigadores y personal de TI 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

A partir de estas encuestas se calculó que la mediana global de la 

respuesta es que los científicos se encuentran satisfechos con las condiciones 

asociadas al impacto de una arquitectura empresarial para el área de 

bioinformática que trabajan, comparado a la situación previa donde la 

mediana global de la respuesta era que los científicos se encontraban poco 

satisfechos con la situación y condiciones para los grandes análisis de datos 

(Anexo 2). Por lo cual, se concluye que existe satisfacción del usuario final, 

alineamiento entre negocio y tecnología e influencia positiva en la cultura 

organizacional, comunicación, sistemas de información, servicios 

tecnológicos; por lo tanto, mejora de las investigaciones. 
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5.3 Comprobación de la hipótesis 
La comprobación de la hipótesis se realizó a partir del planteamiento de 

la hipótesis nula y alternativa. Se formuló una regla decisión y se usó un 

estadístico que se utilizó para la hipótesis general y para las hipótesis 

específicas de la investigación. 

• Regla de decisión: 
Se utilizó la misma regla de decisión para la hipótesis general, así 

como para las hipótesis especifica. Si el p-valor resultante de la prueba es 

menor al nivel de significancia 0.05 se rechaza la hipótesis nula y se acepta 

la hipótesis alterna, en caso contrario se acepta la hipótesis nula. 

 

• Estadístico de prueba de hipótesis: 
La prueba de hipótesis consiste en el análisis de diferencias de grupos, 

para esto se utilizó la prueba de Wilcoxon, esta prueba se realizó tanto a la 

hipótesis general como a las hipótesis específicas. Wilcoxon es una prueba 

no paramétrica para realizar análisis de dos muestras relacionadas con datos 

ordinales y determinar si existen diferencias entre ellas, por lo tanto, no 

necesita una distribución específica. Además, el número de individuos de la 

muestra es inferior a treinta. Para el cálculo de esta prueba se utilizó R 

Projects v3.2.4 para el análisis de los datos en estudio. 

 

5.3.1 Prueba de la Hipótesis General: 
 

Ho: Una arquitectura empresarial no mejora los análisis 
bioinformáticos de grandes volúmenes de datos. 

Ha: Una arquitectura empresarial mejora los análisis 
bioinformáticos de grandes volúmenes de datos. 

Los resultados del cálculo de la prueba de Wilcoxon usando R projects 

(Figura 54). Debido a que el p-valor obtenido 0.001513 es menor al nivel de 

significancia 0.05 (5%), se rechaza la hipótesis nula y se acepta la hipótesis 

alterna; por lo tanto, se afirma con un 99% de confianza que una arquitectura 

empresarial basada en el cloud computing contribuye positiva y 

significativamente en optimizar los análisis bioinformáticos de GVD. Así, de 
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este resultado se infiere que la implementación de una arquitectura 

empresarial beneficia al centro de investigación. 
 

Figura 54: Wilcoxon - arquitectura empresarial 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

5.3.2 Prueba de las Hipótesis Específicas: 
H0: Una vista de negocio no mejora los procesos bioinformáticos. 
Ha: Una vista de negocio mejora los procesos bioinformáticos. 

 

Los resultados obtenidos después del análisis Wilcoxon realizado son 

los siguientes: 
Figura 55: Wilcoxon – vista de negocio 

 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

En el análisis se obtuvo el p-valor igual a 0.00166, debido a que este 

resultado es menor que 0.05 se rechaza la hipótesis nula y se acepta la 

hipótesis alterna. Es decir, se afirma con más del 99% de seguridad que 

poseer una vista de negocio mejora los procesos bioinformáticos, en efecto 

un mejor diseño de negocio basado en la arquitectura TOGAF contribuyo 

positivamente en mejorar los procesos y análisis bioinformáticos. 

 

H0: Una vista de aplicaciones no mejora los trabajos de los 
investigadores. 

Ha: Una vista de aplicaciones mejora los trabajos de los 
investigadores. 
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Los resultados obtenidos del análisis realizado en esta hipótesis 

específica, son los siguientes: 
Figura 56: Wilcoxon - vista de aplicaciones 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

Debido a que el p-valor 0.0009973 es menor que 0.05 se rechaza la 

hipótesis nula y se acepta la hipótesis alterna. Es decir, se afirma con más del 

99% de certeza que poseer una vista de aplicaciones contribuye 

positivamente en la realización en los trabajos de los investigadores, es así 

que esta arquitectura basada en TOGAF aporta beneficiosamente en los 

análisis que realizan los investigadores. 

 

H0: Una vista de datos no permite mejorar la gestión de los GVD. 
Ha: Una vista de datos permite mejorar la gestión de los GVD. 
Los resultados obtenidos del análisis realizado en esta hipótesis 

específica, son los siguientes: 
 

Figura 57: Wilcoxon - vista de datos 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

En este análisis se obtuvo un p-valor 0.01396 es menor que 0.05 se 

rechaza la hipótesis nula y se acepta la hipótesis alterna. Se afirma con más 

del 98% que poseer una vista de datos permite mejorar la gestión de los 

grandes volúmenes de datos. En efecto, la gestión de este tipo de datos ahora 
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se realiza de manera más sencilla, proveyendo más accesibilidad, usabilidad 

y disminuyendo tiempo en las actividades de los investigadores. 

 

H0: Una vista de infraestructura no permite optimizar los análisis 
bioinformáticos. 

Ha: Una vista de infraestructura permite optimizar los análisis 
bioinformáticos. 

Los resultados obtenidos del análisis realizado en esta hipótesis 

específica, son los siguientes: 
Figura 58: Wilcoxon - análisis bioinformático 

 
Fuente: Elaboración del autor 

 

En esta prueba se obtuvo el p-valor 0.03296 que es menor que 0.05 se 

rechaza la hipótesis nula y se acepta la hipótesis alterna. En este sentido, se 

afirma con más del 96% que poseer una vista de infraestructura basada en el 

cloud computing permite optimizar los análisis bioinformáticos. En efecto una 

arquitectura basada en el cloud computing ofrece muchos beneficios que 

apoyan ampliamente a los objetivos de las investigaciones. 

 

Luego del análisis de los resultados de este capítulo, se concluye que 

la arquitectura empresarial basado en TOGAF permitió optimizar los análisis 

bioinformáticos de grandes volúmenes de datos, mediante un marco de 

trabajo que diseñó, planificó e implementó los diferentes componentes 

tecnológicos, aplicaciones y datos, cuyos resultados tienen soporte en los dos 

casos de estudio expuestos, el análisis de la encuesta realizada, así como en 

la validación de la prueba de hipótesis de la presente investigación.  

 

 

 

 



 151	

 

 
 
 
 
 
 
 
 

CAPÍTULO VI 
DISCUSIÓN 

6  
6.1 Discusión 
En la presente investigación se diseñó y modeló la arquitectura 

empresarial para brindar servicios que colaboren con bioinformática, así 

mismo se presentó el modelo de aplicaciones o sistemas de información que 

soportan tecnológicamente ésta arquitectura.  

 

En el diseño de una arquitectura empresarial el objetivo más importante 

es relacionar correctamente el objetivo de negocio con la parte tecnológica de 

modo que estos trabajen efectivamente hacia las metas organizacionales. 

Cabe resaltar, que para (Gomez, 2015) la definición de las diferencias entre 

arquitectura empresarial y plan estratégico de tecnologías de información se 

hace cada vez más imperceptible, pero hay diferencias que permiten definir 

claramente los límites de cada campo, la arquitectura empresarial determina 

la parte lógica de la organización de toda la empresa y el área de TI de la 

lógica de organización del área de sistemas. Las arquitecturas son 

generalmente constantes en el tiempo mientras que las tecnologías tienen un 

cambio más frecuente en el mercado, de este modo los problemas se tornan 

a problemas de negocio. Pero, cuando se genera una arquitectura 

empresarial, tal y como se desarrolló en esta investigación, se establece un 

mapa de ruta con los procesos que deben ser ejecutados, priorizados y 

dependiente entre ellos.  
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Generalmente los primeros resultados en la implementación de una 

arquitectura empresarial para (Gomez, 2015) están en “la categoría de 

ahorros, (en licenciamiento, hosting, personal, etc.) pero además en las 

decisiones de tecnología, datos o aplicaciones, incluso de inversión, éstos 

generan resultados de mayor impacto a nivel de negocio”, por ejemplo, mayor 

satisfacción en los científicos, tiempos de análisis optimizados o incluso 

nuevos y servicios de calidad, todo esto se ve reflejado en un área de 

bioinformática más productivo. La arquitectura empresarial se centra en la 

inversión y en los objetivos como resultados de la organización que agreguen 

valor óptimamente y coherentemente hacia los interesados, obteniendo asi la 

inversión en menos tiempo y mayor margen. 

 

El framework de arquitectura empresarial “TOGAF es un método 

comprobado con años de investigación el cual fue desarrollado por arquitectos 

de talla mundial” (Bustamante, 2016). En este estudio se realizó una 

arquitectura empresarial para un campo específico e innovador como 

bioinformática, pero no se han realizados pruebas en áreas de bioinformática 

específicas y más profundas. Además, se demostró que TOGAF crea un 

enlace entre negocio y TI en el área de bioinformática, aportando beneficios 

como la minimización de costos y riesgos, identificando oportunidades y 

flexibilidad con un lenguaje común.   

 

Durante la elaboración de la arquitectura, utilizando TOGAF, se definieron 

los conceptos necesarios para establecer la visión de la arquitectura, lo que 

permitió conocer el contexto de la organización, objetivos a futuro y los 

requerimientos del negocio. Se especificaron los interesados que participan 

pasiva o activamente, de esta forma se comprende el funcionamiento básico, 

y los procesos base que tenía el grupo antes de contar con una estructura 

organizacional establecida. Al entender los conceptos se hizo una 

investigación de la lógica del negocio en otros centros de investigación y una 

comparación de los principales procesos de negocio y el desarrollo de sus 

actividades evidenciando la necesidad de una estructura organizacional 

definida para alcanzar sus metas. De esta manera, se creó una visión a alto 

nivel que facilita el entendimiento de la complejidad de bioinformática 
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mediante la organización y presentación de artefactos que se conceptualizan 

y se describen. 

 

La arquitectura propuesta define las actividades necesarias para el 

cumplimiento de los objetivos de los investigadores científicos, y establece 

flujos de procesos que permiten realizar de forma controlada y ordenada los 

análisis bioinformáticos. La investigación permite obtener y profundizar 

nuevos conocimientos y habilidades en el campo de la arquitectura 

empresarial con el framework TOGAF y sus diferentes técnicas. La 

investigación realizada se considera un buen punto de partida para dar paso 

a nuevas investigaciones que complementen el estudio realizado, se resalta 

la importancia de realizar investigaciones futuras de este tipo.  

 

Tomando en consideración todo lo analizado, se puede determinar que 

una arquitectura empresarial es fundamental para lograr que TI soporte y 

facilite los procesos de negocio de una organización, ya que permite alinear 

la estrategia de negocio con la infraestructura de comunicación y los servicios 

de información de un centro de investigación. 
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CONCLUSIONES 
  

1. La arquitectura empresarial basado en TOGAF permitió optimizar los 

análisis bioinformáticos de grandes volúmenes de datos mediante el diseño, 

planificación e implementación de componentes tecnológicos, aplicaciones y 

datos, siendo validado por dos casos de estudio y la prueba de hipótesis. 	
	

2. La arquitectura de negocio permitió definir, esquematizar, articular y 

optimizar los procesos bioinformáticos en las investigaciones mediante una 

estrategia de alineamiento a las necesidades y objetivos científicos. 

 

3. La arquitectura de aplicaciones brindó sistemas de fácil acceso, 

disponibles y flexibles, un catálogo de software, que alinean las aplicaciones 

y las necesidades de las investigaciones científicas, mejorando la integración 

y la reutilización de los sistemas.  

 

4. La arquitectura de datos permitió mejorar la gestión, manipulación y 

análisis de los grandes volúmenes de datos provenientes de las 

investigaciones, para tenerlos disponibles, accesibles e íntegros. 

 

5. La arquitectura de la infraestructura tecnológica basada en el cloud 

computing permitió el mejor desarrollo de los proyectos bioinformáticos en 

términos de facilidad de uso, reducción de tiempo y costos, flexibilidad, 

escalabilidad y adaptabilidad a las necesidades cambiantes. 
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RECOMENDACIONES 
 

1. Contar con el apoyo de la alta gerencia para la adopción de la 

arquitectura empresarial, debido a que el proyecto requiere disponer del 

tiempo de los directivos y de la información gerencial. Aún más, cuando las 

decisiones en inversiones en tecnología juegan un rol importante para el 

apoyo a las investigaciones. 

 

2. Considerar la adecuada relación entre procesos, personas, servicios y 

aplicaciones en la arquitectura de negocio son clave, así como otros un 

modelo gerencial claro, estrategias bien definidas, el conocimiento de la 

organización y un adecuado desarrollo de las iniciativas de la organización. 

Así mismo, incluir un framework adecuado para maximizar los beneficios de 

la arquitectura empresarial y cumplir los objetivos y metas de la organización. 

 

3. Impulsar las relaciones de trabajo de diferentes campos: la informática, 

estadística y la biología para crear herramientas útiles y significativas para la 

investigación y mejorar la arquitectura de aplicaciones. Por tanto, la 

comunicación es el factor clave para la mejor interacción entre profesionales 

multidisciplinarios, tales como biólogos e informáticos. 

 

4. Optimizar los resultados procedentes de NGS en el contexto del 

diagnóstico genético y discriminar solo la información de utilidad en la 

arquitectura de datos. La estrategia de selección y captura de determinadas 

regiones genómicas de interés en el laboratorio permitiría limitar el análisis de 
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datos útil, lo cual disminuiría la complejidad del análisis, ahorros en tiempo y 

dinero.  

 

 5. Considerar un nuevo modelo de portabilidad que implique 

disponibilidad por parte de los proveedores. Actualmente, no existe un 

estándar ni normativas para la interoperabilidad y portabilidad de aplicaciones 

con respecto a los proveedores de cloud, lo cual implica dependencia absoluta 

de un solo proveedor. 
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ANEXOS 
Anexo 1: Encuesta 

 
¿Se encuentra satisfecho con el nivel de disponibilidad de los sistemas para su uso? 
5. Muy satisfecho 4. Satisfecho 3. Normal 
2. Poco Satisfecho 1. Insatisfecho 
¿Considera que la implementación de soluciones en TI contribuye a la disminución de 
costos?   
5. Muy de acuerdo  4. De acuerdo   3. Ni de acuerdo ni en 
desacuerdo  2. Poco de acuerdo  1. Desacuerdo  
¿Considera que los sistemas de información rápidamente se adaptan a cambios? 
5. Muy de acuerdo  4. De acuerdo   3. Ni de acuerdo ni en 
desacuerdo  2. Poco de acuerdo  1. Desacuerdo 
¿Considera que los procesos desarrollados en su trabajo apoyan a los objetivos de la 
investigación? 
5. Muy de acuerdo  4. De acuerdo   3. Ni de acuerdo ni en 
desacuerdo  2. Poco de acuerdo  1. Desacuerdo 
¿Considera que las aplicaciones trabajan adecuadamente con los grandes volúmenes de 
datos? 
5. Muy de acuerdo  4. De acuerdo   3. Ni de acuerdo ni en 
desacuerdo  2. Poco de acuerdo  1. Desacuerdo 
Cree Ud. que las inversiones en TI aportan al objetivo científico. 
5. Muy de acuerdo  4. De acuerdo   3. Ni de acuerdo ni en 
desacuerdo  2. Poco de acuerdo  1. Desacuerdo 

¿Recibe/formula quejas o reclamos por cambios realizados en sistemas, debido a algún 
proyecto de sistemas/TI? 
5. Nunca  4. Casi nunca  3. Pocas veces              
2. Seguido 1. Muy seguido 
Existe colaboración de los investigadores científicos en el desarrollo de proyectos en TI 
5. Muy seguido 4. Seguido 3. Pocas veces               
2. Casi nunca 1. Nunca 
¿Se encuentra satisfecho con los canales de comunicación del personal de TI disponibles 
en el centro? 
5. Muy satisfecho 4. Satisfecho 3. Normal 
2. Poco Satisfecho 1. Insatisfecho 
¿Se encuentra satisfecho con la gestión de los grandes volúmenes de datos relacionados a 
su trabajo? 
5. Muy satisfecho 4. Satisfecho 3. Normal 
2. Poco Satisfecho 1. Insatisfecho 
¿Se encuentra satisfecho con la facilidad de uso de los sistemas de información que utiliza? 
5. Muy satisfecho 4. Satisfecho 3. Normal 
2. Poco Satisfecho 1. Insatisfecho 
¿Cuál es el nivel de satisfacción con respecto a los servicios de TI servidores / cloud 
computing? 
5. Muy satisfecho 4. Satisfecho 3. Normal 
2. Poco Satisfecho 1. Insatisfecho 
¿Considera que es los grandes volúmenes de datos siempre se encuentran disponibles? 
5. Muy de acuerdo  4. De acuerdo   3. Ni de acuerdo ni en 
desacuerdo  2. Poco de acuerdo  1. Desacuerdo 
¿Considera que el sistema de información reduce el tiempo de ejecución de sus 
actividades? 
5. Muy seguido  4. Seguido 3. Pocas veces                 
2. Casi nunca  1. Nunca 
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Anexo 2: Datos obtenidos en las encuestas 
 

Preguntas/ 
Encuestados 

P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9 Varianza Mediana 

Q1 1 3 2 3 2 2 2 3 2 0.444 2 
Q2 

3 2 3 3 2 3 3 4 3 0.361 3 
Q3 3 3 3 4 3 3 2 3 3 0.250 3 
Q4 2 3 3 2 2 2 3 3 3 0.278 3 
Q5 1 2 2 3 3 2 2 3 2 0.444 3 
Q6 2 3 2 3 2 3 2 3 2 0.278 2 
Q7 2 3 2 2 3 2 3 3 3 0.278 3 
Q8 1 2 3 3 2 2 2 3 3 0.500 2 
Q9 

1 2 2 3 3 3 2 3 2 0.500 2 
Q10 2 3 3 3 3 3 2 4 3 0.361 3 
Q11 2 2 2 3 3 3 2 3 2 0.278 2 
Q12 3 2 3 4 3 3 3 3 2 0.361 3 
Q13 3 3 2 3 3 3 2 3 2 0.250 3 
Q14 3 2 3 3 3 3 3 3 2 0.194 3 

Las preguntas (Qi) se refieren a las preguntas del Anexo 1 aplicadas como 

pre prueba. 

 
Preguntas/ 

Encuestados 
P1 P2 P3 P4 P5 P6 P7 P8 P9 Varianza Mediana 

Q1 4 4 3 5 4 4 4 4 5 0.321 4 
Q2 4 3 4 4 4 4 4 4 5 0.222 4 

Q3 4 3 3 4 4 3 4 4 5 0.395 4 
Q4 5 4 4 5 3 5 4 4 5 0.444 4 
Q5 4 4 3 4 3 4 4 3 4 0. 222 3 
Q6 4 4 3 5 3 3 4 4 4 0.395 4 
Q7 3 4 3 4 4 3 4 4 5 0.395 4 
Q8 3 4 3 4 4 4 3 4 4 0.222 4 
Q9 4 3 4 4 5 3 4 3 4 0.395 3 

Q10 4 3 3 5 4 4 3 4 4 0.395 3 
Q11 4 4 4 4 4 4 5 3 5 0.321 4 
Q12 4 3 3 5 4 4 5 4 4 0.444 4 
Q13 4 3 3 4 3 4 3 4 4 0.247 4 
Q14 4 5 3 4 4 4 4 5 4 0.321 4 

Las preguntas (Qi) se refieren a las preguntas del Anexo 1 aplicadas como 

post prueba. 
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Anexo 3: Tabulaciones de la encuesta 
 

Preguntas/ 
Respuestas 

1. 
Desacuer

do 

2. Poco 
de 

acuerdo  

3. Ni de 
acuerdo ni 
desacuerd

o  

 4. De 
Acuerdo  

5. Muy 
de 

acuerdo 

Total 

Q1 11% 56% 33% 0% 0% 100% 
Q2 0% 22% 67% 11% 0% 100% 
Q3 0% 11% 78% 11% 0% 100% 
Q4 0% 44% 56% 0% 0% 100% 
Q5 11% 56% 33% 0% 0% 100% 
Q6 0% 56% 44% 0% 0% 100% 
Q7 0% 44% 56% 0% 0% 100% 
Q8 11% 44% 44% 0% 0% 100% 
Q9 

11% 44% 44% 0% 0% 
100% 

Q10 0% 22% 67% 11% 0% 100% 
Q11 0% 56% 44% 0% 0% 100% 
Q12 0% 22% 67% 11% 0% 100% 
Q13 0% 33% 67% 0% 0% 100% 
Q14 0% 22% 78% 0% 0% 100% 

Las preguntas (Qi) se refieren a las preguntas del Anexo 1 como pre 

prueba. 

 

 
Preguntas/ 
Respuesta

s 

1. 
Desacuerd

o 

2. Poco 
de 

acuerdo  

3. Ni de 
acuerdo ni 
desacuerd

o  

 4. De 
Acuerdo  

5. Muy 
de 

acuerdo 

Total 

Q1 0% 0% 11% 67% 22% 100% 
Q2 0% 0% 11% 78% 11% 100% 
Q3 0% 0% 33% 56% 11% 100% 
Q4 0% 0% 11% 44% 44% 100% 
Q5 0% 0% 56% 44% 0% 100% 
Q6 0% 0% 33% 56% 11% 100% 
Q7 0% 0% 33% 56% 11% 100% 
Q8 0% 0% 33% 67% 0% 100% 
Q9 

0% 0% 33% 56% 11% 
100% 

Q10 0% 0% 33% 56% 11% 100% 
Q11 0% 0% 11% 67% 22% 100% 
Q12 0% 0% 22% 56% 22% 100% 
Q13 0% 0% 44% 56% 0% 100% 
Q14 0% 0% 11% 67% 22% 100% 

Las preguntas (Qi) se refieren a las preguntas del Anexo 1 como post 

prueba. 
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Anexo 4: Comparación de plataformas NGS (Chien-Yueh Lee, 2013) 

 
 
 



 167	

Anexo 5: Completa secuencia genómica de Potato Virus X (Kutnjak, 2014) 
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Anexo 6: Poster The African sweetpotato virome (Kreuze & Col., 2014) 
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Anexo 7: Cálculos financieros 

 

Cálculo de costos de servidor in house: 
Año 0 1 2 3 4 5 

Costo de 
servidor 

-32800 0 0 0 0 0 

Energía y 
alimentación  

0 8790.4 8790.4 8790.4 8790.4 8790.4 

Gestión y 
administración 

del servidor 

0 13776 18368 24600 34112 43952 

Costo Total 0 22566.4 27158.4 33390.4 42902.4 52742.4 

 

Cálculos de VPN y TIR 
Flujo de 
efectivo 

-32800.00 3492.12 8084.12 14316.12 23828.12 33668.1 

VP -32800.00 3357.81 7474.23 12726.98 20368.38 27672.7 
 

VPN 
S/. 

38,800.15 

TIR 23% 

 

 


