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Resumen 

 
El avance de la Nanobiotecnología Molecular crece a un ritmo acelerado y en forma conjunta 

una cantidad de datos e información biológica emerge vertiginosamente cada vez a escalas más 

pequeñas. Por lo tanto, la Bioinformática y Biología Computacional, disciplinas científicas 

encargadas del estudio de datos moleculares de origen genético,  proporcionan una gran ayuda 

combinando técnicas y métodos, con el objeto de resolver problemas de interés, especialmente 

en el campo de la genómica y medicina molecular, con aplicación al campo clínico. En el 

campo del diseño de sistemas de software siempre es necesario cumplir con una serie de 

requisitos y especificaciones con el propósito de producir un producto funcional que responda a 

estándares de calidad. La gran mayoría de los métodos que hemos investigado se fundamentan 

en la metodología de Waterfall (cascada) y giran en torno a varias fases fundamentales: 

Ingeniería de Requisitos., Diseño, Programación (código) y Verificación. Se muestra en 

Bioinformática que disponer de excelentes recursos y habilidades de programación junto con los 

cumplimientos de métodos estandarizados conduce al diseño de un buen sistema ajustado al 

usuario. En este aspecto es necesario estudiar en detalle los requerimientos y especificaciones 

del sistema, bajo un entorno de modelos y vocabularios controlados en Nanotecnología 

Molecular Médica. Estas observaciones indican la importancia de la investigación en el diseño 

de Sistemas Bioinformáticos aplicados al campo de Medicina Molecular. Con el fin de 

investigar en estas relaciones, hemos procedido a diseñar, programar e implementar mediante 

técnicas de Ingeniería de Software, cinco aplicaciones desktop (Nanociencia, Estructuras, 

Farmacogenómica, Radiología, Patología) una aplicación web (Sistema de Variantes) y un 

Webapp (NGS) de forma integral. El análisis general mostró la necesidad de desarrollar nuevas 

variaciones en los estándares para el desarrollo de software en Nanobiotecnología.  Los 

resultados de este trabajo indicaron la viabilidad funcional de generar nuevos diseños para 

realizar cálculos genómicos, cálculos atómicos, interfaces de variabilidad de mutaciones, 

optimación de rutas metabólicas, y verificaciones de variaciones genómicas convencionales e 

inciertas en los genes BRCA1 y BRCA2 en el campo de la Nanotecnología, Genética y 

Anatomopatología molecular.  Se muestra que el diseño de sistemas en Nanobiotecnología en su 

estado actual (en que diversos grupos trabajan de forma aislada es aspecto muy concretos) es 

aún embrionario e insostenible a largo plazo, y que requerirá la integración de datos 

multidisciplinarios para abordar problemas complejos. Nuestros resultados inciden sobre nuevas 

ideas, relaciones de conocimiento, y distintos aspectos con el propósito de avanzar en el diseño 

de Sistemas en Bioinformática aplicados a la Nanomedicina Molecular. 
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Abstract 

Molecular Nanobiotechnology is advancing at an accelerating rate that is accompanied by an 

enormous quantity of data and biological information, increasingly reflecting objects of smaller 

scales. As a result, Bioinformatics and Computational Biology, scientific disciplines oriented 

mainly to the study of molecular data of genetic origin, provide the support needed in the form 

of combined methods and computational algorithms, aiming to solve and relate problems of 

interest, specially in the fields of Genomics and Molecular Medicine, existing a growing interest 

in applying them in the clinical praxis. In the field of software development and design, it is 

always necessary to fulfill a collection of requisites and specifications in order to produce a 

functional product that matches the required quality standards. Most of the developments that 

we carried out are based on the waterfall model and revolve around several fundamental steps: 

requirement engineering, design, programming/coding and testing. We have shown that it is 

essential to building a successful Bioinformatics-based system to employ excellence resources, 

good programming skills, and standardized development methods that meed the user needs. 

Any failure will seriously impact the quality of the delivered product in a context tightly 

controlled by software requirements and specifications and controlled vocabularies such as that 

of medical nanotechnology. These observations prompt the importance of research in the field 

of design of bioinformatics systems applied to molecular medicine. In order to research these 

relationships, we have contacted users and proceeded to test various software development 

methodologies developing five desktop applications (in the fields of Nanoscience, Structural 

Biology, Pharmacogenomics, Radiology and Pathology) a web application (genetic variation 

analysis) and an App (NGS), all from scratch. The analysis of the results gathered during the 

design, development and use of these showed the relevance of developing new variations in the 

standard methods of software development when applying them in Nanobiotechnology. We 

have also paved the way to the development of novel designs for integrated genomic, atomic 

level, mutational variability and metabolic analysis, showing their utility by their application to 

the verification of conventional and uncertain genomic variants of genes BRCA1 and BRCA2 in 

the fields of Genetic Nanotechnology and Molecular Pathology. We show that the field of 

software development in Nanobiotecnology is still in its early stages (with many groups 

working isolated in very specific aspects) and that we consider that it is, in its current form, 

hardly sustainable in the long term, and that it will demand the integration of many 

multidisciplinary sources and tools to reach complex environments, specially related to the 

integration of Bioinformatics in Molecular Medicine. We place special emphasis on novel 

approaches, knowledge integration and various aspects devoted to advance Systems Design in 

Bioinformatics applied to Molecular Nanomedicine. 
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Justificación  

 

El creciente avance de la Nanobiotecnología Molecular y junto a ella, la 

creciente cantidad y clases de datos e información de orden biológico, plantean 

novedosos problemas que precisan del diseño e innovación de nuevos Sistemas 

Bioinformáticos y de Biológica Computacional.  Actualmente, la Nanotecnología 

Molecular tiene como uno de sus entornos de desarrollo preferente el contexto médico. 

En este contexto todas las prioridades están supeditadas necesariamente a la atención al 

paciente, el diagnóstico y el desarrollo de metodologías terapéuticas. El tratamiento de 

datos complejos, siendo necesario, debe supeditarse a importantes restricciones 

operativas. 

Para reducir el tiempo necesario en el análisis de la información especializada 

precisa es necesario considerar requisitos y vocabularios controlados que relacionen el 

espacio atómico/molecular con su aplicación práctica en el campo clínico. 

La Bioinformática puede ayudar a resolver muy diversos problemas y 

actividades emergentes en la Biotecnología, y en especial la Biomedicina, relacionando 

los cambios de escala y orden de magnitud de los objetos de estudio. Para ello es 

preciso, o bien una extensa formación del personal de primera línea en campos 

adicionales fuertemente especializados, o bien la incorporación de personal altamente 

especializado en cada uno de estos campos adicionales o, preferiblemente, el desarrollo 

de herramientas adaptadas al contexto altamente especializado de los diversos campos 

de investigación que sean suficientemente generales, intuitivas, fáciles de usar y 

poderosas como para satisfacer las diversas necesidades de los profesionales en cada 

uno de estos campos. 

En nuestra opinión, esta última es probablemente la opción más razonable en las 

circunstancias actuales, al menos, hasta que se pueda suplir la demanda de personal 

especializado e incorporarlo a equipos multidisciplinares. Dado que hasta ahora la 

Bioinformática se ha dirigido fundamentalmente al campo de la investigación 

académica, no es evidente cómo se puede lograr esta transferencia entre campos tan 

diversos. 

Si partimos de la premisa de que existe un conjunto de actividades nuclear que 

es común a los diversos campos de aplicación, sería en teoría posible desarrollar un 

entorno de trabajo general de utilidad en todas estas áreas. Incluso si esta premisa no 

pudiera demostrarse como válida, cabe la posibilidad de desarrollar un conjunto de 
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herramientas que, combinadas, satisfagan las necesidades de la mayoría de campos de 

aplicación. 

Este trabajo, partiendo de la hipótesis de que existe un núcleo de necesidades 

comunes, y que estas pueden ser cubiertas de manera satisfactoria para una amplia diana 

de usuarios diversos, pretende identificar las necesidades de los diversos ámbitos de 

aplicación y, basándose en esta información aportar una o más herramientas de 

funcionalidad integral y relacional que soporten nuevos proyectos multidisciplinarios en 

el campo de la Medicina Molecular, Genética y Clínica. 

Un objetivo secundario de este trabajo es identificar la metodología de desarrollo 

de software más apropiada. En gran parte debido a su juventud, pero también a la fuerte 

presión de la competencia y a la orientación prioritaria al laboratorio de investigación, la 

práctica habitual en Bioinformática ha venido ignorando en gran medida las 

metodologías de desarrollo y control de calidad, existiendo una amplia escasez de 

información sobre su adecuación al entorno tremendamente dinámico que afronta la 

Bioinformática. 
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Capítulo I 

1 INTRODUCCIÓN  

 

1.1 Definición de Bioinformática, Biología Computacional y 

Nanobiotecnología 

 La Bioinformática es, desde un punto de vista general, una ciencia 

multidisciplinar que procesa información biológica. Más específicamente, desde sus 

orígenes generales (en que la distinción con la Biología Teórica llegó a estar difusa), el 

campo de aplicación de la Bioinformática se ha ido especializando en el análisis de la 

información hereditaria codificada en la molécula del ADN (ácido desoxirribonucleico) 

y localizada habitualmente en estructuras especializadas llamadas cromosomas, 

localizadas en el interior de la célula (directamente en procariotas, o en núcleo celular, 

cloroplastos y mitocondrias en eucariotas) (Orozco, 2013). 

 La representación en un código de letras de los componentes básicos del ADN 

(y por tanto de la información genética) es afortunada en cuanto nos permite establecer 

una analogía simbólica con procesos de transmisión de comunicación que nos resultan 

familiares. La información genética codificada en el ADN se transmite a cada célula 

hija mediante su duplicación (un fenómeno conocido como replicación). El ADN se 

mantiene en una estructura de dos cadenas complementarias, lo que permite mantener 

una copia de referencia para corregir errores (mutaciones) e incluso, en organismos 

diploides (o poliploides), esta doble cadena se mantiene en numerosas copias como 

mecanismo de seguridad adicional. La información contenida sirve para determinar los 

procesos vitales. Para ello se obtiene una ñcopia de trabajoò en una mol®cula similar, el 

ARN (ácido ribonucleico) que se obtiene por un proceso denominado transcripción. El 

ARN sirve de guía para la fabricación de proteínas (un proceso denominado traducción) 

que son responsables de llevar a cabo en última instancia las funciones vitales. 

 Desde este mismo prisma, el ADN se comporta como una gran biblioteca. En la 

molécula de ADN se ha ordenado la información de una manera que podríamos 

comparar a ñlibrosò (como los cromosomas) y ñcap²tulosò (como los grupos de genes), 
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constituidos por ñfrasesò (operones y genes) y ñpalabrasò (motivos de secuencia). La 

similitud, aunque cómoda e ilustrativa, queda muy lejos de la realidad: en la práctica, la 

organización de la información sigue una estructura y lógica internas altamente 

especializadas que estamos aún lejos de comprender completamente, lo que ha dado 

lugar a la expresi·n del ñlenguaje de la vidaò.  

 Para descifrar esta información, es primordial entender los diferentes tipos de 

datos, técnicas y tecnologías bioinformáticas desarrolladas para su respectivo 

procesamiento e integración. Por ejemplo, las principales fuentes de datos 

bioinformáticas, provienen de procesos relacionados con secuencias biológicas 

(nucleótidos y aminoácidos), variaciones genómicas, estructuras y señales codificantes 

y no codificantes del ADN, traducción y transcripción génica, huellas en motivos y 

dominios (obtenidos a partir de alineamientos múltiples), etc. que nos ayudan a 

descifrar el lenguaje genético. Pero también necesitan de datos procedentes de otras 

disciplinas que nos ayudan mediante la contextualización a identificar o asignar un 

significado a los elementos de secuencias, tales como modelos atómicos y moleculares 

de estructuras de proteínas, información clínica, acciones y eventos celulares en redes 

bioquímicas y metabólicas, expresión génica (cDNA, mRNA, etc.), expresión de 

proteínas, microscopía y espectrometría de masas, minería de textos biomédicos. En el 

caso de la Nanotecnología los datos provienen de equipos básicos tales como AFM, 

STM y SEM (todos equipos especiales para estudios a nivel atómico y molecular de la 

materia) y de bio-sensores nanotecnológicos (Orozco, 2013). 

Por tanto, la Bioinformática es una ciencia que adquiere, almacena, organiza, 

procesa, gestiona y distribuye ingentes cantidades de datos e información de carácter 

biológico (Orozco, 2012). 

Dentro de las áreas de atención de la Bioinformática están las Biociencias 

Moleculares (Biotecnología, Biomedicina, Bioquímica, Biología molecular) y sus 

derivadas denominadas ñ·micasò (derivado del lat²n ïoma- que significa ñconjunto o 

masaò) y entre las que, como ejemplo, podemos citar la Genómica, Proteómica, 

Metabolómica, Transcriptómica, Epigenómica, Metagenómica, Nutrigenómica (ver 

figura 1.1). Estas ciencias ñ·micasò fundamentalmente se encargan del estudio, relaci·n 

y generación de datos y anotaciones relacionadas con genes, proteínas, biomoléculas y 
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redes metabólicas a escala de todo un organismo, con el fin de comprender mejor el 

funcionamiento y estabilidad de los distintos organismos.  (Orozco, 2012). 

 De un modo similar a como el término Bioinformática se ha ido reservando para 

el tratamiento de la información, la Biología Computacional concentra sus esfuerzos en 

el desarrollo de métodos de modelación, procesamiento y simulación de datos 

biológicos complejos soportados por herramientas dinámicas de alta potencia (HPC, 

Clúster, Servidores, Supercomputadoras, Cloud, Big data, etc.). El objetivo en este caso, 

más que descifrar o manipular la información, es utilizarla para construir modelos 

complejos que nos permitan formular hipótesis sobre el funcionamiento de los seres 

vivos. Es el caso de la modelación tridimensional de estructuras proteicas y la 

predicción de función molecular mediante predicción de interacciones (anclaje o 

docking), o integración de datos de expresión y regulación de microarreglos 

(microarrays), el desarrollo e implementación métodos para estudios poblacionales tipo 

GWAS (análisis de asociación en SNPs y CNVs a nivel poblacional), la construcción de 

modelos epidemiológicos geo-espacio-temporales, el control de calidad de datos de 

secuencias, empalmes de RNA-seq, etc., (Orozco, 2012). 

 La Nanobiotecnología es una ciencia que estudia e introduce las técnicas 

nanotecnológicas (en escala de 1 nm) en la Biotecnología, en donde esta a su vez, 

emplea las alteraciones moleculares, celulares y de organismos para proporcionar bienes 

de uso comercial e industrial en la sociedad (Karkare, 2008). Por ejemplo, la 

organización y funcionalización de estructuras de DNA con nanopartículas de oro se 

emplean en prototipos con el fin de comprender mejor por ejemplo, del proceso 

biológico cancerígeno, siendo uno de los mejores ejemplos de la Nanobiotecnología 

molecular médica. Las acciones de la Nanobiotecnología en las Ciencias Moleculares se 

han orientado hacia las Ciencias Básicas y la Biomedicina (Orozco, 2013). 
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Figura 1. 1. Mapa conceptual de división de la Bioinformática y su relación con 

Nanotecnología. (Orozco, 2013). 

 

Finalmente, la Nanobiotecnología es también una rama de la nanotecnología con 

distintas aplicaciones en el campo de la Biología. Por tanto, el desarrollo de estudios de 

Bioinformática que tengan el propósito de crear sistemas computacionales en la 

Nanobiotecnología Biomédica Molecular, implica también estudiar dispositivos como 

nanosensores, nanorobots y nano-ontologías que brinden información y datos mediante 

la interacción de objetos biológicos, por ejemplo, en las diversas patologías 

provenientes de enfermedades complejas. 

1.2 Nanobiotecnología en las Ciencias Moleculares y Medicina 

 La Bioinformática y la Nanotecnología son ciencias relativamente modernas (en 

comparación con otras) que tienen en común el estudio de aspectos atómicos y 

moleculares de la materia, donde la Bioinformática, fundamentalmente se concentra en 

los aspectos del tratamiento de la información del campo biológico. Actualmente, el 

empleo de aparatos denominados ñultrasecuenciadoresò est§ revolucionando el mundo 

de la Genética por la capacidad que ofrecen al profesional de las Ciencias de la Vida 
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para leer, ordenar, comparar y almacenar rápidamente secuencias de ADN de los 

organismos existentes. Podemos visualizar dicha molécula como una cadena lineal de 

información compuesta básicamente por un abecedario de tan solo cuatro letras o 

nucleótidos. Cada célula de nuestro cuerpo contiene más de 3 mil millones de letras de 

este tipo, escritas de forma secuencial en un orden, secuencia y estructura muy precisa. 

Por tanto, el descubrir un desorden o alteraci·n (un ñerror gramatical o tipogr§ficoò) en 

las cadenas de nucleótidos del ADN, permite su asociación con desórdenes funcionales 

o factores de riesgo en enfermedades de origen o causa genética y molecular. Por 

consiguiente, la razón fundamental del éxito de estas tecnologías yace en la capacidad 

de leer los genomas (todas las letras de información del ADN) de los organismos con 

muchos menos experimentos, gran rapidez, mayor precisión, y gran economía en 

consumo de reactivos químicos en contraposición a las tecnologías de secuenciación 

basadas en técnicas capilares empleadas de forma estándar anteriormente. 

 A un nivel más específico, la ciencia aplicada de la Nanotecnología en el análisis 

y estudio de moléculas vinculadas con la Salud humana se llama Nanomedicina. 

Actualmente, la Nanomedicina y Farmacogenómica (Hughes, 2011) tratan de encontrar 

puntos comunes de integración, como por ejemplo el dise¶o de ñBucky Ballsò que son 

cápsulas nanoestructuradas y funcionalizadas que contienen en su interior fármacos de 

interés (carga química disponible) que son transferidos a receptores de nivel celular y/o 

molecular. En el caso de estudios de perfiles genéticos/clínicos de un paciente ayudarían 

a mejorar la recepción, transformación y acción de los distintos metabolitos y sus dianas 

terapéuticas.  

 Actualmente, las técnicas genómicas están en constante progreso, y el uso 

clínico es fundamental para el diagnóstico oncogenómico (perfil genético del paciente y 

clase tumoral molecular) y asignación del tratamiento más efectivo (la gran promesa de 

la ñmedicina personalizadaò). Para el an§lisis de variantes del ADN (Hulse & Cai, 

2013) y para el diseño de nanocápsulas y anclaje (docking) funcional, durante el proceso 

de funcionalización, es primordial catalogar las interacciones a nivel estructural 

(aceptor-receptor) a través de técnicas de modelación y simulación molecular propias de 

la Biología Computacional (Orozco, 2012). 
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1.3 Métodos tradicionales para el desarrollo de sistemas informáticos 

El proceso general para desarrollar un producto ñsoftwareò se ha dividido 

tradicionalmente en las etapas siguientes: Análisis de Requisitos, Diseño del Sistema, 

Programación, Verificación e Instalación y Mantenimiento (ver figura. 1.2). 

 Desde el punto de vista de la Bioinformática y su utilización en Nanotecnología 

aplicada a la Medicina, es fundamental atender los diversos aspectos de diseño de 

software, particularmente en el Diseño e Ingeniería de requisitos, con la creación de 

sistemas que dispongan de especificaciones y estándares de alto cumplimiento y, sobre 

todo, establecer un control de calidad que garantice la adecuación de las herramientas 

desarrolladas, un aspecto, desafortunadamente, ampliamente ignorado, descuidado o 

infravalorado en la actualidad. 

 

Figura 1. 2. Diagrama general de etapas para la producción de un producto 

software., modificación de Sangeeta, 2008. 

1.4 Modelo Waterfall (Cascada) 

 El Modelo en Cascada es conocido también como Ciclo de Vida del Software y 

está compuesto de etapas básicas para el desarrollo de un sistema computacional (ver 

figura 1.3). Constituye un modelo integrado por fases (capas) donde cada una 

proporciona un proceso particular de documentación. Un inconveniente importante de 

este método es la carencia de validaciones de calidad (detección de errores) desde el 

inicio del proceso. 
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Figura 1. 3. Diagrama del método de cascada para el desarrollo de software (Amos 

et al, 2005). 

 

 Los principales componentes del método están constituidos por los siguientes 

niveles o etapas (Sommerville, 2005): 

 

1) Requerimientos del Sistema: Son obtenidos mediante consulta en función de 

las necesidades del usuario. 

 

2) Requerimientos del Software: Esta etapa abstrae a nivel relacional las 

diferentes especificaciones obtenidas en los requerimientos del sistema. 

 

3) Análisis: La etapa donde se analizan los elementos estáticos y funcionales 

particulares del sistema, conlleva detallar efectos, restricciones y funcionamiento 

global del sistema. 

 

4) Diseño del Programa: Establece los diagramas, componentes y relaciones del 

sistema. 
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5) Codificación: Se emplean las diversas técnicas y métodos de programación para 

llevar el sistema del diseño abstracto al plano completamente funcional. 

 

6) Validación y Prueba: Consiste en las pruebas necesarias para verificar la 

funcionalidad y detectar errores, verificando la robustez del sistema. 

 

1.5 Modelo V 

 
 El modelo en V trata de subsanar el inconveniente del Sistema Waterfall o de 

Cascada, por el que no hay disponibilidad del control de pruebas desde la fase inicial. 

Para ello, tiene un enlace transversal de prueba y verificación hacia las etapas de 

requisitos, diseño y especificaciones a través de comprobaciones especiales aplicadas al 

mismo sistema (ver figura 1.4). Este sistema cruzado conduce a mejoras muy notables 

en el control de calidad del proceso de producción en un producto software (Sangeeta, 

Sabharwal, 2008). 

 

Figura 1. 4. Diagrama del método V para desarrollo de software (versión 

modificada de Wiki, 2016). 
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1.6  Modelo Iterativo 

 El modelo iterativo tiene las mismas fases que el modelo en cascada (ver, figura 

1.5). Es apropiado implementarlo cuando tenemos requerimientos muy bien definidos, 

procesos muy lineales y a la vez cuando disponemos de un repositorio de 

funcionalidades (códigos) indispensables para crear rápidamente un sistema específico 

(Puntambekar, 2008). En este modelo, se empieza con un prototipo básico al que se le 

va añadiendo, poco a poco, elementos funcionales adicionales. 

 

Figura 1. 5. Diagrama del método iterativo para el desarrollo de software. 

 

1.7  Modelo RAD 

 Este modelo se caracteriza por disponer de un ciclo de desarrollo del proceso 

muy corto. El método del modelo es también muy similar al modelo de cascada (ver 

figura 1.6). La razón de la celeridad en la implementación con este modelo se basa en el 

empleo de código (retro-ingeniería) programado en otras etapas y procesos, además de 

integrar componentes reutilizables. El modelo RAD tiene alto nivel de abstracción y 

emplea convencionalmente utilidades de modelado CASE (Ingeniería asistida por 

ordenador) y lenguajes de muy alto nivel de abstracción. 
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Figura 1. 6. Diagrama del método RAD para el desarrollo de software. 

 

1.8   Modelo Ágil 

 Aunque el modelo ágil es más flexible comparado con el modelo de cascada, 

generalmente no acepta cambios a los elementos ya introducidos durante el transcurso 

de las diversas iteraciones (Dimes, 2015). El modelo emplea dos ciclos, enlazados con 

un proceso de mantenimiento (ver figura 1.7) con el propósito de entregar un producto 

de mayor calidad mediante la aplicación de un ciclo cerrado iterativo repetitivo. La 

denominaci·n proviene de la m§xima ñproducir pronto, producir a menudoò: la 

diferencia fundamental es que se introducen cambios muy pequeños en cada iteración, 

liberándose con mucha frecuencia nuevas versiones. Esto permite detectar fallos de 

adecuación a las necesidades rápidamente, cuando los cambios son aún pocos y fáciles 

de corregir. 

 

Figura 1. 7. Diagrama del método ágil para el desarrollo de software 
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1.9 Modelo Interactivo 

Se emplea cuando los documentados de requisitos existentes no son muy claros en 

la descripción del proceso que se pretende reproducir en el ordenador. La idea 

subyacente es ir generando prototipos de forma rápida de forma que el usuario pueda ir 

comprobando a cada paso si el diseño se adapta a sus necesidades y expectativas o no 

(véase figura 1.8). Una de las ventajas de este modelo es que, al no partir de unas 

especificaciones iniciales rígidamente definidas, la ingeniería de requisitos puede ser 

revisada y ajustada durante todo el proceso de desarrollo (Pressman, 2006).  Así mismo, 

proporciona al usuario la posibilidad de establecer criterios de validación y aprobación 

para cada versión producida antes del producto final. La idea general es que cuando no 

están claros los requisitos en el momento de partida, se puede partir de un diseño 

general e ir refinando y ajustando las especificaciones a medida que el usuario va 

probando prototipos. 

 

Figura 1. 8. Diagrama del método interactivo para desarrollo de software. 
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1.10 Modelo RUP 

Conserva la estructura del modelo en cascada, con la diferencia de la introducción 

de casos de uso (requisitos funcionales) especializados. En general, para el destinatario 

del desarrollo de software, resulta más fácil describir el funcionamiento esperado 

empleando ejemplos aplicados a casos concretos. Un caso de uso describe en general las 

interacciones entre un sistema y los usuarios a nivel funcional. Este modelo desarrolla 

una arquitectura mucho más estable y un proceso iterativo mejor ajustado (ver figura 

1.9). El problema de las metodologías descritas anteriormente son las limitaciones en la 

comunicación dinámica con el usuario en las distintas etapas del proceso de desarrollo 

(Pantaleo, Ludmila, 2015). La inclusión de casos tipo de uso facilita la comunicación 

entre el arquitecto de software y el usuario, que usan lenguajes técnicos altamente 

especializados pero a menudo incomprensibles entre ambos. 

 Este modelo se ha beneficiado fuertemente de la introducción de lenguajes de 

programación orientados a objetos (POO) que permiten una mayor abstracción 

expresiva. El modelo de RUP se apoya fundamentalmente en UML (Lenguaje de 

Modelado Universal) con el que se expresan los componentes abstractos (objetos), sus  

posibles estados y las relaciones entre ellos empleando diagramas gráficos, lo que 

facilita enormemente la comunicación de alto nivel con el usuario final. 

 

Figura 1. 9. Diagrama del método RUP para el desarrollo de software. 
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Figura 1. 10. Diagrama del modelo UML  para el desarrollo de software y sistemas 

(versión modificada del modelo de Jacobson, 2006). 

 

 Para poder considerar adecuado un desarrollo de software, este debe de cumplir 

los requisitos establecidos por el usuario (sean estos predefinidos o establecidos 

dinámicamente durante el desarrollo). Como se puede observar en la figura 1.10, en los 

modelos de desarrollo basados en UML, esta fase está embebida entre la descripción de 

casos de uso y la construcción de interfaces con el usuario (Booch et al, 2006).  

 

1.11 Tipos de Requisitos 

 Los principales tipos de requisitos que se obtienen habitualmente a partir de las 

especificaciones de diseño (Wiki, 2017), y que son fundamentales en el diseño de 

cualquier sistema, son los siguientes: 

 

1. Requisitos de Usuarios: Necesidades que los usuarios expresan verbalmente. 

2. Requisitos del Sistema: Son los componentes que el sistema debe tener para 

realizar las tareas solicitadas. 

3. Requisitos Funcionales: Servicios que el sistema debe proporcionar al 

cliente/usuario. 
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