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Resumen

Segun Bolchini y otros autores, la investigacion en bioinformatica requiere trabajar,
compartir y manipular datos de forma mas efectiva y eficiente en las herramientas que utilizan
en el dia laboral, por lo que la usabilidad de estas herramientas es un tema primordial (Bolchini
et al., 2009). Es mas, estos mismos autores mencionaron que existe una falta de evaluaciones
de usabilidad formativas en estos servicios web bioinformaticos (Bolchini et al., 2009). En
consecuencia, luego del analisis necesario, se ha podido identificar que existen servicios web

bioinformaticos de tipo herramienta que no cumplen con estandares de usabilidad.

En este proyecto se plantea resolver lo anteriormente mencionado, por lo que se
tiene como objetivo principal redisefiar la interfaz de un servicio web bioinformaético de tipo
herramienta aplicando instrumentos de disefio centrado en usuario. Con este fin, se realiza
una evaluacion de usabilidad formativa de un servicio web bioinformatico de tipo herramienta
que consta de identificar los problemas de estos servicios mediante una revision de literatura 'y
con una evaluacion de usuarios que utiliza el método de pensamiento en voz alta en un servicio
web bioinforméatico. Ademas, se propone una entrevista a usuarios de servicios
web bioinformaticos con el fin de encontrar puntos de dolor en estos servicios. Estos puntos
de dolor permitieron definir perfiles de usuario y mapas de empatia como instrumentos de
usabilidad para plasmar los puntos identificados. Por consiguiente, se propone un listado de
requerimientos para el disefio de una interfaz de servicio web bioinformatico. De manera que
esto permita realizar el disefio de la interfaz de un servicio web bioinformatico resolviendo los

puntos de dolor identificados y haciendo uso de los lineamientos para el disefio de esta.
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DESCRIPCION Y OBJETIVOS:

Los servicios web bioinformaticos son un conjunto de bases de datos y herramientas que
permiten procesar conjuntos de datos bioldgicos para la investigacion a través de la web y
se pueden encontrar en la pagina del EMBL-EBI (Laboratorio Europeo de Biologia
Molecular, por sus siglas en inglés). Segin Can, es importante mencionar que la
bioinformatica involucra los temas de biologia molecular, genética, ciencias de la
computacién, matematica y estadistica. Ademas, segun Bolchini y otros autores, la
investigacion en bioinformatica requiere trabajar, compartir y manipular datos de forma mas
eficiente y efectiva en las herramientas que utilizan, por lo que la usabilidad de estos
servicios es un tema fundamental. Adicionalmente, estos autores mencionaron que existe
una falta de evaluaciones de usabilidad formativas en estos servicios web bioinformaticos.
Por esta razén, lamentablemente se ha identificado que existen servicios web
bioinformaticos de tipo herramienta que no cumplen con estandares de usabilidad.

Es por ello que se planea redisefiar la interfaz de un servicio web bioinformatico de tipo
herramienta aplicando instrumentos de disefio centrado en usuario. Con este objetivo, se
realizaré una evaluacion de usabilidad formativa de un servicio web bioinformatico de tipo
herramienta que consta de identificar los problemas de estos servicios mediante una
revision de literatura y con una evaluaciéon de usuarios que utiliza el método de
pensamiento en voz alta en un servicio web bioinformatico. Ademas, se propone entrevistar
a usuarios de servicios web bioinformaticos con el fin de encontrar puntos de dolor en estos
servicios. Con este resultado, se elaboraran perfiles de usuario y mapas de empatia como
instrumentos de usabilidad para plasmar los puntos de dolor identificados. También, se
propondra un listado de requerimientos para el disefio de una interfaz de servicio web
bioinformatico. Con todo lo anteriormente mencionado, se realizara el disefio de la interfaz
de un servicio web bioinformatico resolviendo los puntos de dolor identificados y haciendo
uso de los lineamientos para el disefio de la misma.
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Objetivo general

El objetivo general de la presente investigacion es el redisefio de la interfaz de un
servicio web bioinformatico de tipo herramienta aplicando instrumentos de disefio
centrado en usuario.

Objetivos especificos

O1. Realizar una evaluaciéon de usabilidad formativa de un servicio web
bioinformatico de tipo herramienta.

o2 Identificar puntos de dolor a resolver para el redisefio de una interfaz de
un servicio web bioinformatico de tipo herramienta.

03. Elaborar un prototipo de interfaz de un servicio web bioinformatico de tipo
herramienta resolviendo los puntos de dolor identificados haciendo uso de los
lineamientos para el disefio de la misma.

IMPORTANTE

1

Usted debe adjuntar un archivo conteniendo el tema de tesis en formato PDF con el visto bueno
(firma) de su asesor (o asesores).

. Usted no debe contar con un Tema de tesis asignado anteriormente. De darse el caso, debera

efectuar el tramite de cambio del tema de tesis en la Facuitad.

. Usted debe encontrarse matriculado o haber aprobado el primer curso de Tesis de su

especialidad.

. En caso de que el tema de tesis mencione a una organizacién, debera adjuntar la autorizacién

del representante legal de dicha organizacién.

. Se recomienda que la extension del documento final de tesis, incluyendo los anexos, esté

comprendida entre 75 y 150 paginas. Asimismo, el archivo del documento final de tesis no debera
exceder los 15 MB. Revisar el instructivo para la elaboracion de documentos académicos
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1.1 Probleméatica

En esta seccion se describira la problematica del presente proyecto de investigacion

junto con su alrbol de problemas, con sus respectivos causas y efectos. Ademas, se

Capitulo 1. Generalidades

contextualizara la cuestion a abordar y, finalmente, los objetivos para solucionarlo.

1.1.1 Arbol de Problemas

A continuacion, se presenta el arbol de problemas con sus respectivos efectos y

causas en la Figura 1. En esta figura, se muestra la preocupacion principal en la zona

central, los efectos en la zona superior y las causas en la zona inferior.

Problemas
Efectos

Problema
Principal

Problemas
Causa

Existen servicios web
bioinformaticos de
tipo herramienta que
no cumplen
estandares de
usabilidad.

El disefio de servicios
web bioinforméticos de
tipo herramienta se
realiza sin la verificacion
del cumplimiento de las
necesidades de usuario.

Los puntos de dolor
de usuario siguen
presentes en las
interfaces de
servicios web
bioinforméticos de
tipo herramienta.

J

—

Falta de aplicacion de técnicas de disefio centrado en usuario durante el
disefio de interfaces de servicios web bioinforméticos de tipo herramienta.

Falta de evaluaciones
de usabilidad
formativas en
servicios web

bioinformaticos de
tipo herramienta.

No existe un listado
general de
requerimientos ni de
puntos de dolor que
considere las
necesidades de usuario
durante el disefio de
interfaces de servicios
web bioinformatico.

Escasez de
interfaces de
servicios web

bioinformatico de tipo
herramienta que

resuelven puntos de
dolor de usuarios

Figura 1: Arbol de Problemas. Elaboracion propia



1.1.2 Descripcion

En el &rea de bioinformatica existen diversos estudios e investigaciones en servicios
web bioinformaticos tales como BLAST o Pfam, que llegan a alcanzar mil citaciones al
afio, pero ¢por qué se alcanzan estas citaciones? ;Sera porque son herramientas faciles de
usar o porque son la Unica herramienta que permite realizar las tareas diarias de sus

usuarios? (El-Gebali et al., 2019).

Es importante mencionar que la bioinformética involucra los temas de biologia
molecular, genética, ciencias de la computacion, matematica y estadistica (Can, 2014).
Asimismo, existen los servicios web bioinformaticos que son un conjunto de bases de
datos y herramientas que permiten procesar conjuntos de datos biol6gicos para la
investigacion a través de laweb y se pueden encontrar en la pagina del EMBL-EBI* (Cook
et al., 2018). Por ejemplo, BLAST es una herramienta bioinformatica que se utiliza para
la comparacién de secuencias y para la recuperacién de base de datos (Kerfeld & Scott,
2011). Entonces, la investigacion en bioinformatica requiere trabajar, compartir y
manipular datos de forma mas eficiente y efectiva en las herramientas que utilizan
(Bolchini et al., 2009). Analogamente a un caso actual, la importancia de las tareas de los
bioinforméaticos recae en identificar de forma eficiente y efectiva las estructuras
gendmicas del SARS-CoV-2. Incluso, las investigaciones en bioinformética abarcan los

temas de mutaciones genéticas de una persona (Can, 2014).

Por consiguiente, se puede plantear la interrogante de qué es lo que conoce un
bioinformatico sobre el concepto de usabilidad en las herramientas que utiliza. De hecho,

desde la década de los ochenta, la usabilidad surgié como concepto para expresar la

1 Instituto Europeo de Bioinformatica: https://www.ebi.ac.uk/
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subjetividad conocida como “amigable” con el usuario (Nielsen et al., 1990). Asimismo,
las paginas web forman parte del desarrollo de un software y forman parte de la
interaccion de un usuario con una computadora (Offut, 2002). Entonces, desde el punto
de vista de Interaccion Humano-Computador, la usabilidad, descrita como atributo de
calidad de software, mide lo facil que son de usar las interfaces graficas (Nielsen et al.,

1990).

En consecuencia, hay una necesidad de asegurar mejores estandares de usabilidad
utilizando técnicas y métodos para que los usuarios puedan completar facilmente sus
actividades (Bolchini et al., 2009). Para eso, se condujo una evaluacion de usabilidad en
servicios web bioinformaticos, la cual demuestra que las barreras de usabilidad tienden a

ocasionar demoras innecesarias en las actividades de sus usuarios (Pavelin et al., 2012).

En la revision sistemética de usabilidad en servicios web bioinformaticos, se
encontraron pocas publicaciones relacionadas a pruebas de usabilidad?. Esto evidencia la
falta de evaluaciones de usabilidad formativas en estos servicios (Bolchini et al., 2009).
Por esta razon, lamentablemente existen servicios web bioinforméticos de tipo
herramienta que no cumplen con estandares de usabilidad (Machado et al., 2018).
Ademas, este no es el Unico inconveniente, puesto que no existe un listado general de
requerimientos ni de puntos de dolor que considere las necesidades de usuario durante el
disefio de interfaces de los servicios web bioinformaticos (Bolchini et al., 2009). En
consecuencia, los puntos de dolor de usuario siguen presentes en las interfaces de estos

servicios (Bolchini et al., 2009).

2 Capitulo tres de esta investigacion, Estado del arte, se desarrolla la revision mencionada.



Finalmente, un servicio web bioinformético de tipo herramienta con problemas de
usabilidad obliga a los investigadores a desperdiciar tiempo y energia al utilizarlo,
empeorando su experiencia de usuario (Bezerra Brandao et al., 2021). Esto es causado
debido a la escasez de interfaces de servicios web bioinformatico de tipo herramienta que
resuelvan puntos de dolor de los usuarios. (Pavelin et al., 2012). Con todo esto, se
reconoce la falta de aplicacion de técnicas de disefio centrado en usuario durante el disefio
de interfaces de servicios web bioinformaticos (Bolchini et al., 2009). Hasta ahora se
evidencia que el disefio de servicios web bioinforméticos de tipo herramienta se esta
realizando sin la verificacion del cumplimiento de las necesidades de usuario (Bezerra
Brandao et al., 2021). Entonces, tenemos herramientas bioinforméaticas de alta
importancia, pero dificilmente entendidas por los usuarios, en este caso, si se realizara un
redisefio de interfaz de un servicio web bioinformético de tipo herramienta y se aplicara
instrumentos de disefio centrado en usuario, ¢se podria facilitar el uso y conseguir que los

usuarios realicen sus trabajos de forma mas eficiente?
1.1.3 Problema seleccionado

Segun lo mencionado anteriormente, el problema central que se trabajara en el
presente proyecto es la falta de aplicacion de técnicas de experiencia de usuario que
puedan ser usadas durante el disefio de interfaces de servicios web bioinforméticos de

tipo herramienta (Bolchini et al., 2009).

1.2 Objetivos

En esta seccidn se presentara el objetivo general de la investigacion, los objetivos

especificos y los resultados esperados de este proyecto.



1.2.1 Objetivo general

El objetivo general de la presente investigacion es el redisefio de la interfaz de un
servicio web bioinformético de tipo herramienta aplicando instrumentos de disefio

centrado en usuario.
1.2.2 Objetivos especificos

O1. Realizar una evaluacion de usabilidad formativa de un servicio web
bioinformatico de tipo herramienta.

O 2. Identificar puntos de dolor a resolver para el redisefio de una interfaz de
un servicio web bioinformatico de tipo herramienta.

O 3. Elaborar un prototipo de interfaz de un servicio web bioinformatico de
tipo herramienta resolviendo los puntos de dolor identificados haciendo uso de los

lineamientos para el disefio de la misma.
1.2.3 Resultados esperados

O1. Realizar una evaluacion de usabilidad formativa de un servicio web
bioinformatico de tipo herramienta.
R 1. Reporte de problemas identificados del servicio web bioinformatico de
tipo herramienta basado en estado del arte.
R 2. Revision de la prueba de usabilidad con el método utilizado, pensamiento
en voz alta.
R 3. Reporte de los resultados de las pruebas con el método utilizado,
pensamiento en voz alta.
O 2. Identificar puntos de dolor a resolver para el redisefio de una interfaz de

un servicio web bioinformatico de tipo herramienta.



R 4. Reporte de los resultados de las entrevistas con usuario.
R 5. Informe de los puntos de dolor identificados utilizando los instrumentos
de usabilidad.
R 6. Informe de requerimientos a considerar en el redisefio de una interfaz.
O 3. Elaborar un prototipo de interfaz de un servicio web bioinformatico de
tipo herramienta resolviendo los puntos de dolor identificados haciendo uso de los

lineamientos para el disefio de la misma.

R 7. Prototipo de interfaz de un servicio web bioinforméatico de tipo

herramienta.
R 8. Reporte de usabilidad del prototipo utilizando SUS-BWS.
1.2.4 Mapeo de objetivos, resultados y verificacion

El mapeo de los objetivos 1, 2 y 3, sus medios de verificacion y sus indicadores

objetivamente verificables se encuentran en la tabla 1, 2 y 3 respectivamente.



Tabla 1:Resultados, medios de verificacion e indicadores objetivamente verificables del objetivo

O1.

Objetivo: O 1.

Realizar una evaluacion de usabilidad formativa de un servicio
web bioinformatico de tipo herramienta.

Resultado Medio de verificacion Indicador objetivamente
verificable
R 1. Reporte | Documento con los problemas Reporte que contiene un

de problemas
identificados del
servicio web
bioinformatico
de tipo
herramienta
basado en
estado del arte

identificados del servicio web
bioinformatico de tipo
herramienta

listado de al menos tres
problemas de usabilidad de
un servicio web
bioinformatico de tipo
herramienta después de
realizar una revision
sistematica evaluada
mediante un juicio experto de
usabilidad.

R 2. Revision
de la prueba de
usabilidad con

Documento con estructura y
protocolo de la prueba de
usabilidad

Aprobacién de los resultados
de la evaluacion de usabilidad
por medio de una revisién

el método cualitativa basada en juicio
utilizado, experto de usabilidad
pensamiento en

voz alta

R 3. Reporte | Documento explicando cadauno | Reporte con una lista de

de los resultados
de las pruebas
con el método
utilizado,
pensamiento en
voz alta

de los hallazgos con el método
utilizado

Documento conteniendo los
resultados de pruebas de
evaluacion de usabilidad
realizadas

minimo tres hallazgos y todos
estos presentan la explicacion
correspondiente

El 100% de las pruebas
realizadas deben de tener el
resultado de las pruebas
explicadas




Tabla 2: Resultados, medios de verificacion e indicadores objetivamente verificables del objetivo

02.

Objetivo: O 2.

Identificar puntos de dolor a resolver para el redisefio de una
interfaz de un servicio web bioinformatico de tipo herramienta.

Resultado Medio de verificacion Indicador objetivamente
verificable

R4. Reporte | Documento conteniendo las El reporte cuenta con al

de los resultados | transcripciones de las entrevistas | menos dos entrevistas a

de las realizadas a los usuarios usuarios y cada una de estos

entrevistas con
usuario

Documento conteniendo el
analisis de las entrevistas
realizadas

tendra su transcripcién

Se considera para el analisis y
la transcripcion el 100% de
las entrevistas realizadas

R5. Informe
de los puntos de
dolor
identificados

Documento detallando los puntos
de dolor encontrados en el
servicio web bioinformatico de
tipo herramienta

El 100% de los puntos de
dolor encontrados en el
servicio web bioinformatico
de tipo herramienta son

utilizando los explicados en el informe
instrumentos de

usabilidad

R6. Informe | Documento conteniendo la El 100% de los

de especificacion de los requerimientos cuenta con su

requerimientos a
considerar en el
redisefio de una
interfaz

requerimientos a considerar en el
redisefio de una interfaz

especificacion
correspondiente en el informe

Aprobacidn de al menos un
80% de los requerimientos
por medio de una revision
cualitativa basada en juicio
experto de usabilidad




Tabla 3:Resultados, medios de verificacion e indicadores objetivamente verificables del objetivo
0s.

Objetivo: O 3. Elaborar un prototipo de interfaz de un servicio web
bioinformatico de tipo herramienta resolviendo los puntos de dolor identificados
haciendo uso de los lineamientos para el disefio de la misma.

Resultado Medio de verificacion Indicador objetivamente
verificable

R 7. Prototipo | Documento de presentacion de Aprobacidén de al menos un

de interfaz de un | prototipo de interfaz de un 80% de los puntos de dolor

servicio web servicio web bioinformatico de por medio de una revisién

bioinformatico | tipo herramienta. cualitativa basada en juicio

de tipo experto de usabilidad

herramienta.

R 8. Reporte | Documento conteniendo los Aprobacion de los resultados
de usabilidad resultados de la evaluacion de de la evaluacion de usabilidad
del prototipo usabilidad del prototipo utilizando | por medio de una revision
utilizando SUS- | SUS-BWS cualitativa basada en juicio
BWS experto de usabilidad

1.3  Métodos y Procedimientos

En este subcapitulo se detallaran los métodos, los procedimientos y las herramientas

que se utilizaran para cumplir con los objetivos expuestos en la seccion anterior.

1.3.1 Métodos

Inicialmente, se empleara una revision sistematica para encontrar los problemas
de usabilidad en servicios web bioinformaticos. Esta es una forma de estudio que utiliza
una metodologia para identificar, analizar e interpretar toda la evidencia disponible

relacionada a una pregunta de investigacién especifica (Kitchenham, 2007).
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Posteriormente, para el desarrollo del proyecto de investigacion se hara uso de las
pruebas con usuario y del método para la evaluacion de usabilidad formativa de una
interfaz grafica. Este método se basa en encontrar diversos problemas de usabilidad en el
disefio de una interfaz con el fin de ser mejorado (Nielsen et al., 1990). Al mismo tiempo,
se realizan las pruebas con usuario con el objetivo de mejorar el disefio en cada iteracion
(Massa et al., 2012). Para este proyecto de investigacion, la combinacion de ambos
métodos y la aplicacion de estos tienen como objetivo mejorar la usabilidad de un servicio
web bioinformatico de tipo herramienta. Los participantes de las pruebas con usuario
seran evaluados mediante un plan. Cada prueba tiene como propdsito observarlos
realizando una tarea en especifico dentro del servicio web y anotar qué es lo que hacen,
dicen, piensan y sienten. Esto ultimo se puede llevar a cabo realizando un acuerdo con

ellos para que piensen en voz alta durante cada prueba.

Luego, junto con los métodos previamente mencionados, se llevaran a cabo
entrevistas con usuario. Adicionalmente, se plantea aplicar el método de pensamiento
en voz alta. En efecto, el pensamiento en voz alta implica que verbalmente expresen qué
es lo que estan pensando, qué es lo que no estan entendiendo, por qué llevan a cabo cada
accion mientras interactiian con un sistema (Massa et al., 2012). Ademas, las entrevistas
con usuario pueden ser efectivas para descubrir y obtener informacion de las
motivaciones, necesidades, valores y experiencias de un usuario (Massa et al., 2012). En
este sentido, se entrevistara a los usuarios para identificar los requerimientos a resolver
del servicio web bioinformatico. También, se efectuara el pensamiento en voz alta en las

pruebas con usuario para reconocer los puntos de dolor en este mismo servicio web.
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Posteriormente, se aplicaran dos métodos de disefio de experiencia de usuario los
cuales son los perfiles de usuarios® y los mapas de empatia. En efecto, el perfil de un
usuario es un arquetipo hipotético o personaje ficticio que representa a un grupo de
usuarios (Ferreira et al., 2015). De hecho, en este se describen las metas, habilidades,
necesidades y frustraciones del usuario como también sus caracteristicas personales
(Ferreira et al., 2015). Asimismo, el mapa de empatia se enfoca en comprender al usuario
a través de sus pensamientos y acciones (Ferreira et al., 2015). Con este método se busca
entender qué es lo que siente, piensa, dice, hace, observa y oye el usuario (Ferreira et al.,
2015). Por consiguiente, con la creacion del perfil y mapa de empatia de un individuo se
busca representar a un conjunto de usuarios bioinformaticos que tienen inconvenientes al

hacer uso de los servicios web bioinforméticos de tipo herramienta.
1.3.2 Herramientas

Para el desarrollo de este proyecto de investigacion se usaran los formularios en
linea. Estos son un listado de preguntas planteadas con el objetivo de rescatar informacion
relativa a la interaccién de los usuarios con el sistema y la percepcion subjetiva de estos
sobre la experiencia en su manejo (Massa et al., 2012). La herramienta que se propondra
para este fin sera Google Forms (Curts, 2017). Se realizardn diversas preguntas
relacionadas a la experiencia de usar el servicio web bioinformatico después de las

pruebas con usuario.

3 Los perfiles de usuarios también son conocidos como User Persona. (Javahery et al., 2004).
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Por otro lado, para las entrevistas con usuario se dispondra de la herramienta Zoom
(Archibald et al., 2019). Esta plataforma de videoconferencia es recomendada para
evaluar y promover innovaciones en métodos en linea (Archibald et al., 2019). Mediante

esta herramienta se llevaran a cabo las pruebas y las entrevistas con usuario.

Posteriormente, para elaborar el disefio de interfaz se hara uso de la herramienta de
creacion de prototipo Figma (Design, 2017). En esta herramienta se disefiaran los
perfiles de usuarios y los mapas de empatia de bioinformaticos. También, se elaborara el
prototipo de interfaz de un servicio web bioinformatico de tipo herramienta haciendo uso

de los lineamientos para el disefio de interfaces.

Finalmente, se llevara a cabo el cuestionario SUS-BWS (Bezerra Brandao et al.,
2021). Este instrumento sumativo permite cuantificar la usabilidad de una interfaz gréfica
de un servicio web bioinforméatico mediante una serie de preguntas realizadas a los

usuarios (Bezerra Brandao et al., 2021).

1.3.3 Validacion de resultados

Después de realizar algunos de los resultados esperados en el presente proyecto de
investigacién, se requiere una revision cualitativa basada en juicio experto de
usabilidad. Esta revision incluye tres tipos de respuestas de parte de un experto en el area
de Usabilidad, las cuales son: “Aprobado” y “Requiere observacion”. El primer tipo de
respuesta, Aprobado, implica que el resultado esperado ha sido satisfactoriamente
elaborado y verificado. Cabe resaltar que se puede presentar algunas observaciones en el
resultado esperado pero que no cambian el estado de aprobacion. El segundo tipo de

respuesta, Requiere observacion, significa que no se ha alcanzado el estado de
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aprobacién, puesto que faltan resolver varias observaciones que perjudican lograr el
objetivo. Por otro lado, cuando se requiere un porcentaje de aprobacion, debido a que se
presenta un listado de items, se manejaran las respuestas de la misma forma y se pedira
un minimo del porcentaje para considerarlo en el estado “Aprobado”. Cada revision
cualitativa se presentard en un acta, en el cual el experto presentard su apreciacion

basandose en lo anteriormente expuesto.
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Capitulo 2. Marco Conceptual

2.1 Introduccion

En este capitulo se definirdn los conceptos necesarios para enmarcar la temética
actual de la investigacion y el problema central que es la falta de aplicacion de técnicas
de disefio centrado en usuario durante el disefio de interfaces de servicio web
bioinforméticos de tipo herramienta. Ademas, se presentaran algunos ejemplos para

clarificar los conceptos.

2.2 Desarrollo del marco
2.2.1 Bioinforméatica

Bioinformatica es un campo multidisciplinario que involucra los temas de biologia
molecular, genética, ciencias de la computacion, matematica y estadistica (Can, 2014).
Los problemas mas comunes que aborda son realizar inferencias a partir de una
recopilacién de datos y el modelamiento de procesos bioldgicos a nivel molecular (Can,
2014). Una solucién para este problema aborda una coleccion estadistica de datos
bioldgicos, la construccion de un modelo computacional, la resolucion del problema con
el modelo y la realizacion de pruebas a un algoritmo computacional (Can, 2014). Por
ejemplo, el alineamiento de secuencias es el analisis de una 0 mas secuencias de proteinas
0 ADN que busca patrones o relaciones de funciones entre las cadenas utilizadas (Can,

2014).
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2.2.2 Herramientas bioinforméaticas

Existen diversas herramientas disefiadas para resolver los problemas comunes de la
bioinforméatica. Por ejemplo, BLAST es una herramienta bioinformatica para la
comparacion de secuencias y para la recuperacion de base de datos (Kerfeld & Scott,
2011). La facilidad de uso de BLAST permite disefiar experimentos y contextualizar estos
resultados (Kerfeld & Scott, 2011). También, Clustal Omega es una herramienta
bioinformética que se utiliza para poder alinear un gran nimero de secuencias de forma

muy rapida y precisa (Sievers & Higgins, 2014).

2.2.3 Servicios web bioinformatico

Los servicios web bioinforméticos son un conjunto de bases de datos y herramientas
que permiten obtener y procesar conjuntos de datos biol6gicos para la investigacion a
través de la web (Cook et al., 2018). La facilidad de las interfaces de servicios web
bioinforméticos permite la integracion de datos y, también, permite analizar herramientas,
aplicaciones y flujos de trabajo analiticos, al mismo tiempo que evita la necesidad de

mantener las bases de datos y los programas de forma local (McWilliam et al., 2013).

2.2.4 Laboratorio Europeo de Biologia Molecular - Instituto Europeo de

Bioinformatica (EMBL-EBI)

El Instituto Europeo de Bioinformatica del Laboratorio Europeo de Biologia
Molecular (EMBL-EBI)* proporciona acceso a una amplia gama de recursos de datos

biologicos y herramientas bioinformaticas a través de interfaces de servicios web

4 pagina web del Instituto Europeo de Bioinformatica: https://www.ebi.ac.uk/



https://www.ebi.ac.uk/
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bioinforméaticos (McWilliam et al., 2013). También, es una organizacion cientifica
financiada con fondos publicos que proporciona acceso a datos abiertos, herramientas de
bioinformaéticas de cddigo abierto y de forma gratuita (Cook et al., 2018). El enfoque del
instituto para administrar y ampliar estos recursos esta influenciado por los rapidos

avances tecnoldgicos en las ciencias de la vida (Cook et al., 2018).
2.2.5 Interacciéon humano-computador (HCI)

Interaccion humano-computador es una disciplina relacionada con el disefio,
implementacion y evaluacion de sistemas informéticos interactivos para el uso de seres
humanos y con el estudio de los fendmenos méas importantes con los que esta relacionado
(SIGCHI (Group : U.S.). Curriculum Development Group., 1992). Desde el punto de vista
de la computacion, el enfoque principal es la interaccion entre una 0 mas personas y una
0 mas computadoras (SIGCHI (Group : U.S.). Curriculum Development Group., 1992).
Por otro lado, es un area interdisciplinaria la cual pertenece mayormente al area de
computacion y, también, las areas de psicologia, la sociologia y el disefio industrial que

sirven como soporte (SIGCHI (Group : U.S.). Curriculum Development Group., 1992).
2.2.6 Usabilidad

Desde la década de los ochenta se formalizé el concepto de usabilidad que era una
subjetividad conocida como “amigable” con el usuario (Nielsen etal., 1990). La ISO 9126
se refiere a usabilidad como un conjunto de atributos relacionados con el esfuerzo
requerido para su uso e implica a un usuario o a un conjunto de estos (SIGCHI (Group :
U.S.). Curriculum Development Group., 1992). Los atributos de software relacionados a
la usabilidad son el aprendizaje, la compresion, la operatividad y la atractividad (SIGCHI

(Group : U.S.). Curriculum Development Group., 1992). La usabilidad descrita como
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atributo de calidad de software mide lo facil que son de usar las interfaces (Nielsen et al.,
1990). Por ejemplo, la usabilidad en un servicio web bioinformético se aprecia con la
facilidad de uso para el usuario al ejecutar una tarea en especifico con eficacia y

eficiencia, de forma satisfactoria.
2.2.7 Experiencia de usuario (UX)

La experiencia de usuario (siglas en inglés UX) es sobre la interaccion de usuarios
con productos, incluyendo las computadoras (van Vliet & Mulde, 2006). El concepto de
experiencia de usuario se ha utilizado mas que la usabilidad en la disciplina de Interaccién
Humano-Computador (Masip et al., 2011). Esta experiencia tiene dos facetas. Por un
lado, las facetas paralelas que son la confiabilidad, la usabilidad, la plasticidad, la
accesibilidad, las emociones, la facilidad de encontrar y la utilidad pueden ser aplicadas
en sistemas interactivos en una manera individual. Por otro lado, las facetas transversales
son las que pueden ser aplicadas al mismo tiempo mientras otra faceta es aplicada (Masip

etal., 2011).
2.2.8 Meétodos y técnicas de usabilidad

Se utilizan diversos medios y técnicas para medir aspectos relacionados a la
usabilidad (Lilliam et al., 2013). Dentro de la clasificacion de métodos de evaluacion de
usabilidad se encuentran los participantes, la automatizacion, el lugar de la realizacion y
los tipos de técnicas de comprobacion utilizados (Lilliam et al., 2013). Por ejemplo, las
pruebas con usuarios, la evaluacion heuristica e inspeccion son métodos de usabilidad

muy utilizados junto con los cuestionarios que son instrumentos de apoyo.
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Capitulo 3. Estado del Arte

3.1 Introduccion

En este capitulo se presentaran las investigaciones academicas relacionadas a
instrumentos de disefio centrado en usuario de los servicios web bioinformaticos de tipo
herramienta en el contexto actual. Se realizard un analisis bajo los objetivos de la revision,
se planteara preguntas que guiardn esta y se responderadn las preguntas en base a los

documentos encontrados en dicha revision.

3.2  Objetivos de revision

En los ultimos afios, el nimero de servicios web bioinformaticos disponibles de tipo
herramienta ha incrementado(Cook et al., 2018). Asimismo, dado que existe un gran
namero de usuarios de este tipo de servicios, se requiere hacer énfasis en la usabilidad de
estas herramientas tomando en consideracion las necesidades particulares de este
contexto (Bolchini et al., 2009). Bolchini y otros autores condujeron una evaluacion de
usabilidad en servicios web bioinformaticos, la cual demuestra que las barreras de
usabilidad tienden a ocasionar demoras innecesarias en las actividades de sus usuarios

(Bolchini et al., 2009).

En base a lo explicado en el parrafo anterior, el objetivo de este capitulo es realizar
una revision sistematica empirica de los trabajos que se han elaborado sobre usabilidad
en servicios web de tipo herramienta. Esto con el fin de poder encontrar los dltimos

trabajos que se han realizado en el ambito para este tipo particular de herramienta.
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3.3 Preguntas de revision

Para cumplir con el objetivo de la revision se busca responder a las siguientes

interrogantes.

e P1. ;Qué técnicas y métodos existen en la evaluacion de usabilidad en servicios
web bioinformaticos y cuales son sus caracteristicas?

e P2. ;Cudles son los puntos de dolor en el disefio de una interfaz de un servicio
web bioinformatico y cuéles son sus especificaciones?

e P3. ;Cudles son las propuestas de prototipos o herramientas ya implementadas
que sigan lineamientos para el disefio de servicios web bioinformaticos de tipo

herramienta y cdmo se describen?

3.4  Estrategia de busqueda

En esta seccidn se describiran los motores de busqueda a utilizar, la cadena de
busqueda de la investigacion, los criterios de inclusion y exclusion, y los documentos

encontrados en esa revision sistematica.
3.4.1 Motores de busqueda a usar

En esta seccion, se presentaran los dos motores de busqueda para obtener las
publicaciones académicas que permitiran responder a las interrogantes de esta revision.

Los motores de basqueda seleccionados son los siguientes:

- Scopus: Es una base de datos de indexacion con enlaces de texto completo
(Burnham, 2006). La base de datos Scopus proporciona acceso a los articulos de
revistas de STEM (ciencias, tecnologia y medicina por sus siglas en inglés) y las

referencias incluidas en esos articulos (Burnham, 2006). Debido a la gran cantidad
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de articulos en el area de interés, se incluye este motor de busqueda como uno de

los motores a utilizar.

- ACM Digital Library: Es una plataforma online de ACM (Asociacion de
Maquinaria Computacional por sus siglas en inglés), que contiene el texto
completo de todos los articulos publicados por ACM (Hull et al., 2008). Como
muchas otras librerias, ACM usa DOI (ldentificador de objetos digitales por sus
siglas en inglés) para identificar las publicaciones (Hull et al., 2008). Debido a
que alberga articulos relacionados con la usabilidad e ingenieria de software, se

incluye este segundo motor de blsqueda en la revision.

3.4.2 Cadenas de busqueda a usar

Para la formulacion de la cadena de busqueda, se desprendié del titulo de
investigacion® las palabras “usabilidad”, “bioinformatica, y “web”, las cuales seran
consideradas como las mas importantes de la investigacion. Relacionado a este tema, se
identificaron sinénimos o palabras asociadas a los términos claves anteriores. A

continuacion, los términos mencionados se hara uso de la cadena de la siguiente manera.

- “Usability” AND “Web” AND “Bioinformatics”. Palabras claves mas
importantes de la investigacion puesto que se pretende investigar sobre la

usabilidad en servicios web bioinformaticos.

S Titulo de investigacion: Redisefio de interfaz de un servicio web bioinformatico de tipo herramienta
aplicando instrumentos de disefio centrado en usuario.
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- "Interface design™ OR "HCI" OR "Heuristics™ OR "Technique™ OR "Methods"
OR "Standard" OR "User-centred design™: Términos claves similares a
usabilidad para expandir la investigacion e incluir méas articulos.

- EXACTWORD “Software” OR “Bioinformatics”: Términos asociados a las areas

de la investigacion. Estas areas son la Ingenieria de Software y Bioinformatica.

- SUBJAREA “ENGI” OR “BIOC” OR “COMP”’: Términos asociados a las areas
claves de investigacion tales como ingenieria, bioquimica, genética y biologia

molecular, o ciencias de la computacion.

Al combinar las subcadenas descritas, la cadena de basqueda con sintaxis en Scopus

seria la siguiente:

TITLE-ABS-KEY ( "bioinformatics™ AND "web" AND
"usability" AND (  "interface design"™ OR "hci"™ OR
"heuristics" OR "technique" OR "methods" OR "standard" OR
"user-centred design" ) ) = AND ( LIMIT-TO ( SUBJAREA ,
"BIOC" ) OR LIMIT-TO ( SUBJAREA , "COMP" ) OR LIMIT-TO (
SUBJAREA , "ENGI" ) ) AND ( LIMIT-TO ( EXACTKEYWORD ,

"Software" ) OR LIMIT-TO ( EXACTKEYWORD , "Bioinformatics"

) )

Para realizar la misma consulta en el motor de biusqueda ACM se adapta la sintaxis

a la siguiente manera:
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AllField:("Bioinformatics" AND "web" AND "usability" AND
("interface design"” OR “hci" OR "heuristics" OR "technique"
OR "methods" OR "standard" OR "user-centred design")) AND

Keyword: ("software" OR "bioinformatics™)

Debido a que ACM Digital Library no tiene los mismos filtros de busqueda que

Scopus, no se incluyd la ultima subcadena de areas.

En total se han encontrado setenta y cinco publicaciones en ambos motores de
busqueda como se muestra en la Tabla 4, donde se especifica la cantidad de articulos
encontrados, el motor de busqueda utilizado y el total de articulos hallados. Cabe resaltar

gue no se encontraron articulos duplicados.

Tabla 4: Resumen numérico por cantidad de resultados segln el motor de bisqueda utilizado

Cantidad de publicaciones Scopus ACM Digital Total
Library
Resultados encontrados 43 32 75

3.4.3 Criterios de inclusion/exclusién

Las publicaciones han requerido de un analisis para ser incluidas o excluidas con la
finalidad de solo considerar aquellas que seran de utilidad para responder las preguntas

planteadas inicialmente.
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3.4.3.1 Criterios de exclusion

A continuacion, se presentan los criterios de exclusion, su identificador y su

descripcion.

CEL. Se excluyen publicaciones que no contengan informacion relevante sobre
los tres términos asociados a la investigacion: “bioinformatica”, “usabilidad” y “web”.
Se excluyen aquellas publicaciones que no mencionen el campo de bioinformatica, no
mencionen una evaluacion de usabilidad o no mencionen una implementacion en una

pagina o aplicacion web en su contenido.

CE2. Se excluyen las publicaciones que estén relacionadas con los términos
“gendmica”, “médico”, “marco de trabajo”, “algoritmo”, “api”, “cliente web” y

“semantica web”. Se ha determinado que las publicaciones relacionadas a este tema

no seran de utilidad para esta revision.

Como resultado de la aplicacion de estos criterios, se excluyeron cuarenta y un
publicaciones en base al criterio CEL. Asimismo, de las publicaciones restantes se
excluyeron ocho en base al criterio CE2. Se han excluido cuarenta y nueve publicaciones,
en total, no relacionadas a la investigacién como se muestra en la Tabla 5, donde se
especifica la cantidad de articulos encontrados, el motor de busqueda utilizado y el total

de articulos por criterio de exclusion.
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Tabla 5: Cantidad de publicaciones excluidas por criterios segin el motor de blsqueda utilizado

Cantidad de publicaciones Scopus ACM Total
Digital
Library
CEL. Publicaciones que no contienen los siguientes 19 22 41
tres términos “bioinformatica”, “usabilidad” y “web”
CE2. Publicaciones que contengan términos como 6 2 8
“gendmica”, “médico”, “marco de trabajo”,
“algoritmo”, “api”, “cliente web” y “semdantica web”
Total de publicaciones no excluidas 18 8 26

El numero total de publicaciones no excluidas es veintiséis de las setenta y cinco

que se tenian inicialmente. Estas publicaciones no excluidas pasaran por el siguiente

proceso de criterios de inclusion.

3.4.3.2 Criterios de inclusion

A continuacion, se presentan los criterios de inclusién, su identificador y su

descripcion.

CI1. Se incluiran las publicaciones en idioma inglés o espafiol. Se consideraran

los resultados de estas en los idiomas mencionados porque representaran una facilidad

lingtistica para su analisis.

CI2. Se incluiran las publicaciones que especifiquen en su contenido desarrollar

los dos o tres términos claves de la investigacién. Es decir, se incluiran publicaciones

ue contengan dos o tres de los siguientes términos: “bioinformatica”, “usabilidad”
9

“Web’,'
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En la Tabla 6, donde se especifica la cantidad de articulos encontrados, el motor de
basqueda utilizado y el total de articulos por criterio de inclusién, se muestran las
publicaciones incluidas en la investigacion. Se obtienen veintiséis documentos en base al
criterio CI1. Asimismo, de estos documentos encontrados se incorporaron diecinueve
publicaciones en base al criterio Cl2. Finalmente, son las diecinueve publicaciones con

las que se trabajaré en la investigacion.

Tabla 6: Cantidad de publicaciones incluidas por criterio y segin el motor de bisqueda

Cantidad de publicaciones Scopus ACM Total
Digital
Library
CI1. Publicaciones en idioma inglés o espafiol. 18 8 26
CI2. Publicaciones que contienen los dos o tres 13 6 19

siguientes tres términos: “bioinformatica”,
“usabilidad” y “web” en su contenido.

Total de publicaciones incluidas 13 6 19

3.4.4 Documentos encontrados

Luego de aplicar los criterios de inclusion y exclusion, se encontraron diecinueve
publicaciones que seréan relevantes para la investigacion. A continuacion, se mostrara la
lista de las diecinueve publicaciones en formato APA, su identificador y su referencia

bibliogréafica en orden alfabético considerando el apellido del primer autor.

[AO1] Bartlett, J. C., Ishimura, Y., & Kloda, L. A. (2012). Scientists’

Preferences for Bioinformatics Tools: The Selection of Information Retrieval
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Systems. Proceedings of the 4th Information Interaction in Context Symposium,

224-233. https://doi.org/10.1145/2362724.2362761

[AO2] Bartlett, J. C., & Neugebauer, T. (2008). A Task-Based Information
Retrieval Interface to Support Bioinformatics Analysis. Proceedings of the Second
International Symposium on Information Interaction in Context, 97-101.

https://doi.org/10.1145/1414694.1414716

[AO3] Bezerra Brandao, M., Sang, J. P., & Hirsh, L. (2021). SUS-BWS: A

Usability Evaluation Questionnaire Adjusted for. Sensors, 21. (En Revision)

[A04] Bolchini, D., Finkelstein, A., Perrone, V., & Nagl, S. (2009). Better
bioinformatics through usability analysis. 25(3), 406-412.

https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btn633

[A05] Cannataro, M., & Guzzi, P. H. (2014). A Taxonomy for Bioinformatics
Tools: Exploiting Semantics, Parallelism, and Services for Analyzing Omics Data.
Proceedings of the 5th ACM Conference on Bioinformatics, Computational Biology,

and Health Informatics, 805-812. https://doi.org/10.1145/2649387.2660852

[A06] He, X., Zhang, R., Rizvi, R., Vasilakes, J., Yang, X., Guo, Y., He, Z.,
Prosperi, M., & Bian, J. (2019). Prototyping an Interactive Visualization of Dietary
Supplement Knowledge Graph. 1649-1652.

https://doi.org/10.1109/BIBM.2018.8621340

[AO7] Hearst, M. A., Divoli, A., Guturu, H. H., Ksikes, A., Nakov, P.,
Wooldridge, M. A., & Ye, J. (2007). BioText Search Engine: Beyond abstract

search. 23(16), 2196-2197. https://doi.org/10.1093/bioinformatics/btm301
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[A08] Javahery, H., Seffah, A., & Radhakrishnan, T. (2004). Beyond power:
Making bioinformatics tools user-centered. 47(11), 58-62.

https://doi.org/10.1145/1029496.1029527

[A09] Kamdar, M. R., Zeginis, D., Hasnain, A., Decker, S., & Deus, H. F.
(2014). ReVealLD: A user-driven domain-specific interactive search platform for

biomedical research. 47, 112-130. https://doi.org/10.1016/j.jbi.2013.10.001

[A10] Kim, B., Lee, B., Knoblach, S., Hoffman, E., & Seo, J. (2009).
GeneShelf: A web-based visual interface for large gene expression time-series data

repositories. 15(6), 905-912. https://doi.org/10.1109/TVCG.2009.146

[Al1] Lopez, R., Silventoinen, V., Robinson, S., Kibria, A., & Gish, W.
(2003). WU-Blast2 server at the European Bioinformatics Institute. 31(13), 3795—

3798. https://doi.org/10.1093/nar/gkg573

[A12] Machado, V. S., Tanus, M. S. S., Paix&o-Cortes, W. R., de Souza, O.
N., Campos, M. B., & Silveira, M. S. (2018). wCReF — a web server for the cref
protein structure predictor. 558, 831-838. https://doi.org/10.1007/978-3-319-

54978-1_103

[A13] Morrison-Smith, S., Boucher, C., Bunt, A., & Ruiz, J. (2015).
Elucidating the Role and Use of Bioinformatics Software in Life Science Research.
Proceedings of the 2015 British HCI  Conference, 230-238.

https://doi.org/10.1145/2783446.2783581

[A14] Paixdo-Cortes, V. S. M., Tanus, M. S. S., Paixdo-Cortes, W. R., de
Souza, O. N., Campos, M. B., & Silveira, M. S. (2018). Usability as the key factor

to the design of a web server for the CReF protein structure predictor: The wCReF.
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9(1). https://doi.org/10.3390/info9010020

[A15] Perry, D., Aragon, C., Cruz, S., Peters, M. A., & Chowning, J. T. (2013).
Human Centered Game Design for Bioinformatics and Cyberinfrastructure
Learning. Proceedings of the Conference on Extreme Science and Engineering
Discovery Environment: Gateway to Discovery.

https://doi.org/10.1145/2484762.2484833

[A16] Power, C., & Jiurgensen, H. (2010). Accessible presentation of
information  for  people  with  visual disabilities.  9(2), 97-119.

https://doi.org/10.1007/s10209-009-0164-1

[A17] Romer, M., Eichner, J., Dréger, A., Wrzodek, C., Wrzodek, F., & Zell,
A. (2016). ZBIT bioinformatics toolbox: A web-platform for systems biology and

expression data analysis. 11(2). https://doi.org/10.1371/journal.pone.0149263

[A18] Rutherford, P., Abell, W., Churcher, C., McKinnon, A., & McCallum,
J. (2010). Usability of Navigation Tools for Browsing Genetic Sequences.
Proceedings of the Eleventh Australasian Conference on User Interface - Volume

106, 33-41.

[A19] Suciu, R. M., Aydin, E., & Chen, B. E. (2015). GeneDig: A web
application for accessing genomic and bioinformatics knowledge. 16(1).

https://doi.org/10.1186/512859-015-0497-0
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Con el fin de organizar las publicaciones encontradas de una manera més atil y

eficiente, se ha disefiado un formulario de extraccion de los datos. En la Tabla 7, se

presentaran los campos, descripciones y preguntas de dicho formulario.

Tabla 7: Descripcion de los campos del formulario de extraccion

Campo Descripcion Pregunta
ID A[Ndmero] por ejemplo, A15 General
Motor de blsqueda Scopus 0 ACM General
Autor(es) Autor o autores de la publicacion General
Titulo Titulo de la publicacion General
Afo de publicacién Afio de la publicacion General
Resumen También llamado Abstract de la General
publicacién
Es bioinformatico Pregunta cerrada para saber si el texto | General
menciona el campo de bioinformatica
Contiene usabilidad Pregunta cerrada para saber si el texto | General
contiene el tema de usabilidad
Es un sistema web Pregunta cerrada para saber si la General
publicacidn investiga sobre un sistema
web
Criterio seleccionado Descripcion de qué criterios de General
inclusién o exclusion se han aplicado
Métodos y técnicas usados Qué métodos y técnicas se utilizaran P1
para las pruebas de usabilidad | para evaluar las herramientas
bioinformaticas en términos de
usabilidad
Puntos de dolor y sus Qué puntos de dolor existen en el P2
especificaciones disefio de una interfaz
Lineamientos de los Que lineamientos son utilizados en los | P3

prototipos o herramientas
implementados

prototipos o herramientas
implementados
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El formulario completo con todas las publicaciones se encuentra en la seccion del

anexo A: Formulario de extraccion.

3.6 Resultados de la revision

Después de completar el formulario de extraccion de datos, se obtuvo informacion

relevante para responder las siguientes interrogantes de la investigacion.

3.6.1 Respuesta a ¢Qué técnicas y métodos existen en la evaluacion de usabilidad

en servicios web bioinformaticos y cuéles son sus caracteristicas?

Con relacion a los métodos para la evaluacion de usabilidad, estos utilizan diversas
técnicas para calcular aspectos relacionados a la usabilidad (Lilliam et al., 2013). Dentro
de la clasificacion de métodos de evaluacion de usabilidad se encuentran los participantes,
la automatizacion, el lugar de la realizacion y los tipos de técnicas de comprobacion
utilizados (Lilliam et al., 2013). Teniendo en cuenta esta informacion, se procedio a
continuar con la investigacion.

En esta revision sistematica, se han encontrado pocas publicaciones donde se evalta
la usabilidad en servicios web bioinforméaticos, pero todas las publicaciones estan
relacionadas a campos similares como ciencia, medicina y biologia. Acerca de las
evaluaciones de usabilidad, existen cuatro formas de evaluarlas en interfaces de usuario:
formalmente, automaticamente, empiricamente y heuristicamente (Nielsen et al., 1990).
En las publicaciones encontradas, como resultado de esta revision, se han empleado las

evaluaciones de usabilidad de forma empirica y heuristica.
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Para comenzar, los métodos més utilizados para evaluar la usabilidad en servicios
web bioinforméticos que se han encontrado son los cuestionarios y las pruebas con
usuarios

(Bartlett et al., 2012; Bartlett & Neugebauer, 2008; Bezerra Brandao et al., 2021,
Bolchini et al., 2009; Hearst et al., 2007; Kim et al., 2009; Rutherford et al., 2010). Por
un lado, los cuestionarios pueden ser complementados con diversos instrumentos, como
por ejemplo el instrumento SUS (Bezerra Brandao et al., 2021). Los cuestionarios
contienen una serie de preguntas que los usuarios deben responder después de utilizar el
software (Bartlett et al., 2012; Bartlett & Neugebauer, 2008; Bezerra Brandao et al., 2021;
Bolchini et al., 2009; Hearst et al., 2007; Kim et al., 2009; Rutherford et al., 2010). En
algunas publicaciones, los usuarios seleccionados tienen experiencia en bioinformatica,
debido a que realizan tareas complejas o tareas relacionadas a su trabajo diario. Por otro
lado, el objetivo de las pruebas de usuario es investigar la naturaleza de los problemas de
usabilidad encontrados mientras ellos realizan busquedas en repositorios

bioinformaticos (Bolchini et al., 2009).

En segundo lugar, otro método de usabilidad encontrado es la evaluacion heuristica
(Machado et al., 2018; Paixdo-Cortes et al., 2018; Rutherford et al., 2010). La evaluacion
heuristica consiste en el analisis de un juicio experto con el fin de opinar qué tan bien o
mal disefiada esta una interfaz (Nielsen et al., 1990). En este método los evaluadores del
software son especialistas en usabilidad o en interaccion humano-computador (Nielsen et
al.,, 1990). En las publicaciones encontradas, los evaluadores fueron también
bioinformaticos y especialistas en usabilidad (Machado et al., 2018; Paix&o-Cortes et al.,

2018; Rutherford et al., 2010).
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Por altimo, se encontraron otras técnicas de usabilidad tales como Inspeccion,
Personae® y Disefio Orientado en Patrones (Bolchini et al., 2009; Javahery et al., 2004).
Por un lado, para el andlisis basado en la inspeccion se utilizo el protocolo de inspeccion
de MILE+ (Bolchini et al., 2009). Este protocolo provee herramientas conceptuales para
anticipar el disefio de problemas que tiene un impacto negativo en las experiencias de
usuario (Bolchini et al., 2009). Por otro lado, Personae! permite categorizar usuarios en
pequefios grupos con parecidas habilidades, expectativas y preferencias con el fin de
comprender las necesidades de los usuarios (Javahery et al., 2004). Por Gltimo, vemos
casos en los que el Disefio Orientado en Patrones se utilizo para disefiar una interfaz. Esto
se realiza mediante la asociacion de patrones a Personae?! para usarlas como herramientas

de disefio (Javahery et al., 2004).

En conclusion, a pesar de ser pocas las publicaciones donde se realiza una
evaluacion de usabilidad a servicios web bioinformaticos, se logré encontrar métodos y
técnicas tales como cuestionarios, pruebas con usuarios, evaluacion heuristica, entre

otros, que brinden una evaluacion de usabilidad Gtil para aplicar a estos servicios.

3.6.2 Respuesta a ¢Cuales son los puntos de dolor en el disefio de una interfaz de

un servicio web bioinformatico y cuales son sus especificaciones?

Con relacion a los puntos de dolor, el objetivo de estos es encontrar problemas de

usabilidad en el disefio de una interfaz para que estos puedan ser subsanados en el proceso

& También conocido como User Persona. Es el nicleo del disefio centrado en usuarios (Javahery et al., 2004).
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de creacion (Lilliam et al., 2013). Ademas, se estad tomando en cuenta tres perspectivas
de la experiencia de usuario para interpretar los puntos de dolor de los ellos (Masip et al.,
2011). Estas perspectivas son la calidad de la interaccion, la facilidad de aprendizaje y la

satisfaccion subjetiva del punto de vista del usuario (Masip et al., 2011).

Desde la perspectiva de la calidad de la interaccion, se ha encontrado que la
informacion o el contenido del servicio web bioinformatico no es legible para el usuario
(Bolchini et al., 2009; He et al., 2019; Machado et al., 2018; Morrison-Smith et al., 2015;
Paixdo-Cortes et al., 2018; Suciu et al., 2015). En algunos casos, los usuarios no pueden
diferenciar o interpretar los mensajes de error que les aparecen (Bolchini et al., 2009; He
et al., 2019; Machado et al., 2018; Paix&o-Cortes et al., 2018; Suciu et al., 2015). Esto
evita que los usuarios puedan corregir o solucionar sus errores (Bolchini et al., 2009; He
etal., 2019; Machado et al., 2018; Paixao-Cortes et al., 2018; Suciu et al., 2015). En otros
casos, el usuario no tiene una manera de guiarse durante su navegacion en la herramienta
bioinformética (Machado et al., 2018; Morrison-Smith et al., 2015; Paixao-Cortes et al.,
2018). Esto genera una confusién para el usuario, ya que el software permite que no se
pueda realizar un flujo continuo de tareas (Machado et al., 2018; Morrison-Smith et al.,
2015; Paixdo-Cortes et al., 2018). Adicionalmente, los usuarios no comprenden las
herramientas que estan usando y, como resultado, cometen errores (Morrison-Smith et

al., 2015).

Desde la perspectiva de la facilidad de aprendizaje, los usuarios tienen dificultades
para aprender a utilizar el servicio web bioinformatico (Bartlett et al., 2012; Bartlett &
Neugebauer, 2008; Cannataro & Guzzi, 2014; Javahery et al., 2004; Machado et al., 2018;

Morrison-Smith et al., 2015; Paix&o-Cortes et al., 2018; Power & Jurgensen, 2010). En
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algunos casos, el problema principal para un usuario es que, para poder realizar una tarea
de una forma especifica, se tiene que considerar la curva de aprendizaje antes de realizar
la tarea (Bartlett et al., 2012; Bartlett & Neugebauer, 2008; Cannataro & Guzzi, 2014;
Morrison-Smith et al., 2015). Esto implica que el usuario no puede saber qué pasos seguir
para realizar dicha actividad (Bartlett et al., 2012; Bartlett & Neugebauer, 2008;
Cannataro & Guzzi, 2014; Morrison-Smith et al., 2015). Entonces, esto esta relacionado
con que la herramienta no explica como realizar acciones dentro de esta (Bartlett et al.,
2012; Bartlett & Neugebauer, 2008; Cannataro & Guzzi, 2014; Morrison-Smith et al.,
2015). En otros casos, el usuario no puede deshacer sus propias acciones y no entiende
cémo continuar utilizando la herramienta (Machado et al., 2018; Paixdo-Cortes et al.,
2018; Suciu et al., 2015). Por ultimo, el usuario no puede interpretar los graficos y tablas

que se le muestran (Power & Jirgensen, 2010).

Desde el punto de vista subjetivo, los usuarios no encontraron visualmente
atrayente al servicio web bioinformatico (Bartlett & Neugebauer, 2008; Kamdar et al.,
2014; Kim et al., 2009; Machado et al., 2018; Paixdo-Cortes et al., 2018; Rutherford et
al., 2010). Los usuarios expresan que la paleta de colores no era consiste en diversas
pestafias y que el disefio no es minimalista (Bartlett & Neugebauer, 2008; Kamdar et al.,
2014; Kim et al., 2009; Machado et al., 2018; Paixdo-Cortes et al., 2018; Rutherford et
al., 2010). También, los usuarios expresaron que no pueden trabajar con una paleta de
colores clara, puesto que invierten diversas horas frente al computador y esto dafaria la
vista (Bartlett & Neugebauer, 2008; Kamdar et al., 2014; Kim et al., 2009; Machado et
al., 2018; Paix&o-Cortes et al., 2018; Rutherford et al., 2010). Por ende, los usuarios

esperarian tener una version en modo oscuro (Bartlett & Neugebauer, 2008; Kamdar et
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al., 2014). También, los usuarios esperan que las interfaces sean consistentes en el uso de

colores, etiquetas y mensajes (Kim et al., 2009).

En suma, los diversos puntos de dolor de los usuarios fueron que la informacion o
el contenido del servicio web bioinforméatico no es legible, que los usuarios tienen
dificultades para aprender a utilizar el servicio web bioinformatico y que no encontraron
visualmente atrayente al servicio web bioinformético. Cada uno de estos puntos de dolor
estd relacionado con las perspectivas de la calidad de la interaccién, la facilidad de

aprendizaje y la satisfaccion subjetiva del punto de vista del usuario (Masip et al., 2011).

3.6.3 Respuesta a ¢Cuales son las propuestas de prototipos o herramientas ya
implementadas que sigan lineamientos para el disefio de servicios web

bioinformaticos de tipo herramienta y cdmo se describen?

En esta revision, se consideraran las propuestas de prototipos o herramientas ya
implementadas que sigan estandares de evaluacion de usabilidad para la realizacion del
disefio de estas. Con relacidn a los prototipos ya implementados, si estos son capaces de
atraer al usuario, podemos afirmar que hay una técnica de usabilidad correctamente

aplicada (Lilliam et al., 2013).

En esta revision, en primer lugar, se encontraron pocos prototipos implementados
de forma amigable para el usuario, faciles de usar, con disefio centrado en el usuario, con
principios de interaccion humano computador y con estandares de usabilidad (He et al.,
2019; Hearst et al., 2007; Javahery et al., 2004; Kamdar et al., 2014; Kim et al., 2009;
Machado et al., 2018; Paixdo-Cortes et al., 2018; Rémer et al., 2016). A pesar de ser

pocos los prototipos encontrados, estos son encontrados Gtiles para los usuarios, debido a
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que representan una herramienta en sus labores cotidianas (Bartlett & Neugebauer, 2008;
He et al., 2019; Hearst et al., 2007; Javahery et al., 2004; Kamdar et al., 2014; Kim et al.,

2009; Machado et al., 2018; Paix&o-Cortes et al., 2018; Rémer et al., 2016).

En segundo lugar, los prototipos que se encontraron son considerados ligeros y
simple, es decir, con una interfaz minimalista (Cannataro & Guzzi, 2014; Kamdar et al.,
2014; Machado et al., 2018; Paix&o-Cortes et al., 2018; Suciu et al., 2015). Se utilizan
cuadros, tablas y visualizaciones sin datos o detalles innecesarios (Cannataro & Guzzi,
2014; Kamdar et al., 2014; Machado et al., 2018; Paixao-Cortes et al., 2018; Suciu et al.,
2015). Por otro lado, los prototipos se encuentran con una paleta de colores oscura o con
una visualizacién en modo oscuro (Cannataro & Guzzi, 2014; Kamdar et al., 2014;

Machado et al., 2018; Paix&o-Cortes et al., 2018; Suciu et al., 2015).

En conclusion, a pesar de los pocos prototipos encontrados que sigan lineamientos
para el disefio de servicios web bioinforméticos se encontraron prototipos que son féciles

de usar para el usuario y que tienen una interfaz minimalista.

3.7 Conclusiones

Después de realizar la revision sistematica, se han encontrado diversos problemas
de usabilidad para los usuarios bioinformaticas en los servicios web, como se evidencia
en los distintos estudios hallados (Bartlett et al., 2012; Bartlett & Neugebauer, 2008;
Bezerra Brandao et al., 2021; Bolchini et al., 2009; Cannataro & Guzzi, 2014; He et al.,
2019; Hearst et al., 2007; Javahery et al., 2004; Kamdar et al., 2014; Kim et al., 2009;
Lopez et al., 2003; Machado et al., 2018; Morrison-Smith et al., 2015; Paix&o-Cortes et
al., 2018; Perry et al., 2013, 2013; Power & Jurgensen, 2010; Romer et al., 2016;

Rutherford et al., 2010; Suciu et al., 2015). Asimismo, se encontraron métodos y técnicas
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que se utilizaron en la evaluacién de usabilidad en servicios web bioinformaticos.
(Bartlett et al., 2012; Bartlett & Neugebauer, 2008; Bezerra Brandao et al., 2021; Bolchini
et al., 2009; Cannataro & Guzzi, 2014; He et al., 2019; Hearst et al., 2007; Javahery et
al., 2004; Kamdar et al., 2014; Kim et al., 2009; Lopez et al., 2003; Machado et al., 2018;
Morrison-Smith et al., 2015; Paix&o-Cortes et al., 2018; Perry et al., 2013, 2013; Power
& Jirgensen, 2010; Romer et al., 2016; Rutherford et al., 2010; Suciu et al., 2015). Todo

esto sera clave para armar la propuesta de solucion del presente proyecto de investigacion.
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Capitulo 4. Evaluacion de usabilidad formativa de un servicio web

bioinformatico de tipo herramienta

4.1 Introduccion

En la revision sistematica de usabilidad en servicios web bioinformaticos de tipo
herramienta del capitulo anterior, se encontraron pocas publicaciones relacionadas a este
tema. Esto evidencia la falta de evaluaciones de usabilidad formativas en estos servicios
(Bolchini et al., 2009). Por esta razén, se ha elaborado el primer objetivo del presente
proyecto de investigacion que realizara una evaluacion de usabilidad formativa de un
servicio web bioinformatico de tipo herramienta. Para lograr esto, se presentan las

siguientes soluciones.
4.2  Resultados alcanzados

A continuacién, se desarrollaron cada uno de los resultados alcanzados.

4.2.1 Reporte de problemas identificados del servicio web bioinformético de tipo

herramienta basado en estado del arte

En este reporte se han identificado los problemas de usabilidad de un servicio web

bioinformético de tipo herramienta basado en estado del arte.

4.2.1.1 Descripcion del resultado

Estos problemas se han obtenido con el método y procedimiento de una revision
sistematica’ realizada previamente en el estado del arte del proyecto de tesis. En el cual

se respondio la siguiente pregunta de investigacion ¢Cuales son los puntos de dolor en el

" La revision sistematica es detallada en el Capitulo 3. desde la pagina 25.



39

disefio de una interfaz de un servicio web bioinformatico y cuales son sus
especificaciones?® De esta interrogante, se obtuvo un listado de nueve problemas sobre
los servicios web bioinformaticos desde el punto de vista de los usuarios (Masip et al.,
2011). Estos problemas son considerados como puntos de dolor en las interfaces de

servicios web bioinforméticos de tipo herramienta.

Inicialmente, una vez establecido el listado de puntos de dolor de los servicios web
bioinformaticos de tipo herramienta, se procedié a realizar una identificacion de
categorias para cada problema mencionado. La categorizacion de los problemas se
encuentra en la Tabla 8, en la que se detalla el namero identificador, el problema y su

categoria.

Las categorias presentadas en la siguiente tabla son la calidad de la interaccién, la
facilidad de aprendizaje y la satisfaccion subjetiva del punto de vista del usuario (Masip

etal., 2011). Estas se relacionan estrechamente con los puntos de dolor identificados.

8 a respuesta completa de la pregunta se encuentra en la pagina 36 del Capitulo 3.
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Problemas identificados

Categorizacion

Los usuarios no pueden diferenciar o interpretar los mensajes de Calidad de
error que les aparecen (Bolchini et al., 2009; He et al., 2019; interaccion
Machado et al., 2018; Paix&o-Cortes et al., 2018; Suciu et al.,

2015).

Los usuarios no tienen una manera de guiarse durante su Calidad de
navegacion en la herramienta bioinformética (Machado et al., interaccién
2018; Morrison-Smith et al., 2015; Paix&do-Cortes et al., 2018).

Los usuarios no comprenden las herramientas que estan usando y, | Calidad de
como resultado, cometen errores (Morrison-Smith et al., 2015). interaccion
El problema principal para un usuario es que, para poder realizar | Facilidad de

una tarea de una forma especifica, se tiene que considerar la curva
de aprendizaje antes de realizar la tarea (Bartlett et al., 2012;
Bartlett & Neugebauer, 2008; Cannataro & Guzzi, 2014;
Morrison-Smith et al., 2015).

aprendizaje

Los usuarios no pueden deshacer sus propias acciones y no
entienden cdmo continuar utilizando la herramienta (Machado et
al., 2018; Paixdo-Cortes et al., 2018; Suciu et al., 2015).

Facilidad de
aprendizaje

Los usuarios no pueden interpretar los graficos y tablas que se les
muestra (Power & Jirgensen, 2010).

Facilidad de
aprendizaje

Los usuarios expresan que la paleta de colores no era consiste en
diversas pestafias y que el disefio no es minimalista (Bartlett &
Neugebauer, 2008; Kamdar et al., 2014; Kim et al., 2009;
Machado et al., 2018; Paixao-Cortes et al., 2018; Rutherford et al.,
2010).

Subjetividad

Los usuarios expresaron que no pueden trabajar con una paleta de
colores clara, puesto que invierten diversas horas frente al
computador y esto les dafaria la vista (Bartlett & Neugebauer,
2008; Kamdar et al., 2014; Kim et al., 2009; Machado et al., 2018;
Paix&o-Cortes et al., 2018; Rutherford et al., 2010).

Subjetividad

Los usuarios esperan que las interfaces sean consistentes en el uso
de colores, etiquetas y mensajes (Kim et al., 2009).

Subjetividad
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Por otro lado, se priorizaron tres problemas de servicios web bioinformaticos de

tipo herramienta para que puedan ser subsanados en el actual proyecto de investigacion.

1. Los usuarios no pueden diferenciar o interpretar los mensajes de error que les
aparecen en un servicio web bioinformatico (Bolchini et al., 2009; He et al., 2019;
Machado et al., 2018; Paix&o-Cortes et al., 2018; Suciu et al., 2015). Este punto
de dolor debe ser priorizado con el fin de asegurar una calidad de interaccion
Optima para lograr el cumplimiento de las actividades y la comprension de estas.

2. Los usuarios no pueden interpretar los graficos y tablas que se les muestra en un
servicio web bioinformético (Power & Jirgensen, 2010). Esto se puede subsanar
brindando mensajes, etiquetas y botones especificos para ser entendidos por el
usuario y asi facilitar el aprendizaje en un nuevo servicio web bioinformatico.

3. Los usuarios de servicios web bioinforméticos expresaron que no pueden trabajar
con una paleta de colores clara, debido a que invierten diversas horas frente al
computador (Bartlett & Neugebauer, 2008; Kamdar et al., 2014; Kim et al., 2009;
Machado et al., 2018; Paixdo-Cortes et al., 2018; Rutherford et al., 2010). Este
punto de dolor es critico puesto que dafia la vision de los usuarios, por lo que se

puede considerar optar por disefiar una version en modo oscuro.

4.2.1.2 Medio de verificaciéon e Indicadores

El reporte de problemas identificados del servicio web bioinformatico de tipo

herramienta basado en estado del arte se encuentra ubicado en el anexo C: Reporte de

problemas identificados del servicio web bioinformético de tipo herramienta basado en
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estado del arte® de este documento. En el cual, se ha establecido que el reporte

mencionado contenga un listado de al menos tres problemas de usabilidad de un servicio
web bioinformatico de tipo herramienta despueés de realizar una revision sistematica. De
esta forma, se puede verificar que el documento presenta inicialmente nueve problemas
de usabilidad de un servicio web bioinformatico y prioriza tres de estos para que puedan

ser subsanados en el actual proyecto de investigacion.

4.2.2 Revision de la prueba de usabilidad con el método utilizado, pensamiento en

voz alta

Este resultado presenta los materiales necesarios para realizar la prueba de
usabilidad con usuarios de servicios web bioinformaticos utilizando el método de

pensamiento en voz alta.

4.2.2.1 Descripcion del resultado

Se ha elaborado la estructura y protocolo que agrupa un conjunto de documentos
conformado por un acuerdo de confidencialidad, un cuestionario pre-test, post-test, un
listado de tareas y la ficha de observacion del cumplimiento de las tareas. Todos estos
pertenecen al método de la evaluacion de usabilidad formativa de una interfaz gréfica y
se plantea aplicar el método de pensamiento en voz alta al momento de realizar las tareas

planteadas.

Por un lado, se detalla el protocolo de consentimiento informado y cuestionario pre-
test en su versién espafiol e inglés que tendran que ser completados de manera anénima

por los usuarios al inicio de la sesién. Por otro lado, ellos realizaran un listado de tareas

% El anexo C se encuentra en la parte final del documento.
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en un servicio web bioinformatico. Este listado se presentara, de igual forma que los
anteriores, en su version espafiol e inglés. Al terminar, los participantes deberan responder
de manera andnima un cuestionario post-test, sobre la evaluacion que acaban de realizar.

Se adjunta el enlace del protocolo de consentimiento informado, del cuestionario pre-test,

del listado de tareas y del cuestionario post-test. Despues de la sesion, la tesista debe de

completar una ficha de observacion del cumplimiento de las tareas por cada usuario.

4.2.2.2 Medio de verificaciéon e Indicadores

El documento con estructura y protocolo de la prueba de usabilidad se encuentra

ubicado en el anexo D: Estructura vy protocolo de la prueba de usabilidad con el método

utilizado, pensamiento en voz alta '°. De esta forma, se puede verificar que este presenta

la aprobacién del protocolo de la evaluacion de usabilidad por medio de una revision

cualitativa basada en un juicio experto de usabilidad.

4.2.3 Reporte de los resultados de las pruebas con el método utilizado, pensamiento

en voz alta

Para este resultado se realizé una evaluacion de usabilidad con usuarios de servicios

web bioinformaticos con el fin de encontrar los problemas de este.

10 El anexo D se encuentra en la parte final del documento.


https://docs.google.com/document/d/1_wJyEXLequvP9UopH5NtpwZ8eSor9eCk/edit?usp=sharing&ouid=114354632887273077752&rtpof=true&sd=true
https://forms.gle/JFXmfEaHX16ydMMN7
https://docs.google.com/document/d/1PG3qkEYlb14xJY6ex0Arou88NJBZaGqJVw5hYRXeL3E/edit?usp=sharing
https://forms.gle/FmNMHkJxE9bpwrpv6
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4.2.3.1 Descripcion del resultado

Para esto se ha elaborado una estructura, que pertenece al resultado anterior, que
ayudd con la realizacion de esta prueba para obtener los resultados de la evaluacion de

usabilidad con pensamiento en voz alta.

Se evaluo el servicio web bioinforméatico BLAST, debido a que es una herramienta
bioinformética para la comparacion de secuencias y para la recuperacion de base de datos
(Kerfeld & Scott, 2011). Las funcionalidades de esta herramienta permiten disefiar

experimentos y contextualizar estos resultados (Kerfeld & Scott, 2011).

La prueba de usabilidad tiene como objetivo encontrar los problemas més criticos
del servicio web bioinformatico BLAST. Para cumplir este fin, se necesita que diversos
usuarios realicen una serie de tareas en la plataforma y puedan mencionar los problemas
con los que se encuentran. Por lo tanto, se plantea la pregunta de investigacién sobre
cudles son los problemas de usabilidad presentes en el servicio web bioinformatico de
tipo herramienta. El método utilizado para realizar la prueba pertenece a una evaluacion

de usabilidad formativa junto con la aplicacion del pensamiento en voz alta.

Las respuestas a las preguntas del cuestionario pre-test de los usuarios en espafiol
se encuentran en la Tabla 9. En ella se muestra que la mayoria de ellos posee el grado de
doctor, utiliza servicios web bioinforméticos entre 2 y 7 horas, y poseen un nivel de

conocimiento avanzado para utilizar estos servicios.



Tabla 9:Tabla de respuestas de los usuarios al cuestionario pre-test
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Preguntas Ul U2 U3 U4
Indique su sexo Masculino | Femenino Femenino | Masculino
Indique su rango de edad Entre30y | Entre18y |Entre40y | Masde 51
39 afios 29 afos 49 afos afnos

¢Dénde naciste? Per( Argentina Lima Argentina
Indique el grado académico Maestria Doctorado | Doctorado | Doctorado
méaximo alcanzado completa completo completo | completo
1 .¢,Ha utilizado previamente
servicios web bioinformaticos de | Si Si Si Si
tipo herramienta?
2. g,C_:u_antas horgs_al dia l,Jt.'|'2a Menosdel |Entre2y7 |Entre2y7 |Entre2y7
servicios web bioinformaticos de

. i hora horas horas horas
tipo herramienta?

3. ¢ Qué nivel de conocimiento

considera que posee para utilizar
servicios web bioinformaticos de | Avanzado Intermedio | Avanzado | Avanzado

tipo herramienta?

Después de completar la evaluacion de usabilidad con todos los usuarios, se Ilend

la ficha de cumplimiento de tareas de cada usuario y se verifico que todos ellos pudieron

realizar casi todas las tareas con éxito. Esto se debe a que se estructurd la prueba con

pasos familiares de otros servicios web bioinforméticos de tipo herramienta. Ademas, los

pasos para realizar la busqueda con el algoritmo BLAST fueron claros y esas opciones

fueron encontradas rapidamente por los usuarios. Sin embargo, al tratar de analizar los

resultados, se tuvieron algunos fracasos en las tareas. En primera instancia, los resultados

de la busqueda como la cabecera informativa y los filtros eran considerados saturados.

Estos no permitian visualizar la tabla de resultados en su totalidad. En segunda instancia,

la mayoria de los usuarios encontro el visualizador de alineamientos multiple de
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secuencias, pero al ser un grafico nuevo, tuvieron dificultades para identificar las

opciones de este.

Por otro lado, se realizd un andlisis por pregunta de cada usuario, se calculé el
promedio de las respuestas y se elabor6 una interpretacion de estas respuestas en la Tabla
10. En esta se tiene que U1, U2, U3 y U4 hacen referencia a los usuarios entrevistados y
sus respuestas. En analisis el valor corresponde al promedio de una escala del 1 al 5, en
donde “Muy en desacuerdo” representa a 1 y “Muy de acuerdo” representa al 5. De igual

forma, “Muy facil” representa a 1 y “Muy dificil” representa al 5.

Ante todo, los usuarios mencionaron que lo que mas les gustd del servicio web
bioinforméatico BLAST es que fue sencillo de utilizar, puesto que pudieron realizar sus
tareas con éxito. Ademas, manifestaron que no habia que ser un especialista en alinear
secuencias para utilizar el visualizador de multiples secuencias. Adicionalmente,
comentaron estar de acuerdo con que el conocimiento previo de bioinformatica es
requerido. Por altimo, expresaron que la tabla resultante del algoritmo de BLAST
contenia un ordenamiento de mayor y menor que en otros servicios web bioinformaticos

no suelen estar presentes y que esta tabla se obtuvo de forma rapida.

Tabla 10: Tabla de preguntas analizadas segun las respuestas cualitativas de los usuarios.

Preguntas analizadas Ul | U2 |[U3 | U4 | Promedio | Andlisis
Utilidad de la informacion 4 5 3 4 4 De acuerdo
Utilidad de los mensajes de error | 3 3 2 5 3.25 Medio
Facilidad de entendimiento 3 1 2 3 2.25 Dificil
Agradable a la vista 2 1 2 3 2 En desacuerdo
Conocimiento previo 5 5 5 5 5 Muy de acuerdo
Grado de satisfaccion 3 13 3 3 Medio
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Posteriormente, los usuarios explicaron que lo que maés les disgusto del servicio
web bioinforméatico BLAST es que los resultados del visualizador de alineamiento
multiple de secuencias eran dificiles de entender. Debido a que los gréficos muestran una
cantidad grande de opciones que no son etiquetadas o que no presentan la informacion
necesaria para interpretar la accion que realizarian. Por Gltimo, los usuarios recomendaron
que se elabore un redisefio del servicio web bioinformético con el fin de que sea mucho
mas facil entender las acciones que se realicen en el software e interpretar los resultados
mostrados. Finalmente, mencionaron que se podria agregar un manual con ejemplos del

paso a paso de la herramienta.

Sumado a esto, se presenta un listado de tres hallazgos en la evaluacion realizada al

servicio web bioinforméatico BLAST. Cada uno de estos presenta una aclaracion.

Antes que nada, los usuarios reconocieron que el servicio web bioinformatico
BLAST no es agradable a la vista. Segun el analisis del cuestionario post-test, los usuarios
identificaron como no grata a la interfaz grafica del servicio web bioinforméatico BLAST.
De esta manera, se puede interpretar que existe una sobrecarga de informacién brindada
por este servicio. Ademas, se expresd que se necesita un redisefio de la interfaz, lo que

sera tomado en cuenta en los siguientes resultados.

Posteriormente, los usuarios consideraron que la informacion disponible en el
servicio web bioinforméatico BLAST es dificil de entender. Acorde con el analisis del
cuestionario post-test, los usuarios estuvieron de acuerdo en que las diversas opciones del
servicio web bioinformatico BLAST son confusas. Puesto que, estas no indican qué

accion realizarian antes de ejecutarlas.
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Luego, se observo que los usuarios requerian de un conocimiento intermedio —
avanzado sobre el area de bioinforméatica para poder utilizar el servicio web
bioinformatico BLAST. Segun el analisis de las observaciones, se interpreta que los
usuarios bioinformaticos con nivel intermedio — avanzado en el &rea necesitan contar ese

conocimiento para emplear el servicio web bioinformatico BLAST.

Para resumir, se desarrollaron los resultados de una evaluacion de usabilidad y se

identificaron tres hallazgos en la evaluacion al servicio web bioinformatico BLAST.

4.2.3.2 Medio de verificaciéon e Indicadores

Por una parte, el documento conteniendo los resultados de las pruebas de evaluacion

de usabilidad realizadas se encuentra ubicado en el anexo E: Reporte de los resultados de

las pruebas de evaluacion de usabilidad con pensamiento en voz alta'’. En el cual, se ha

establecido que el reporte mencionado contenga una explicacion de los resultados del
100% de las pruebas realizadas. De esta forma, se puede verificar que cada respuesta del
usuario tiene una aclaracion. Por otra parte, el documento conteniendo el informe de
hallazgos de las pruebas de evaluacion de usabilidad realizadas a un servicio web

bioinformatico se encuentra ubicado en el anexo F: Informe de hallazgos con el método

utilizado, pensamiento en voz alta*?. En el que, se establecié un listado de minimo tres
hallazgos y todos estos presentan una explicacion. De esta manera, se puede indicar que

cada uno tiene una justificacion.

1 El anexo E se encuentra en la parte final del documento.

12 El anexo F se encuentra en la parte final del documento.
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4.3 Discusién

Debido a la falta de evaluaciones de usabilidad formativas en servicios web
bioinformaéticos, hoy en dia existen servicios de este tipo carentes de usabilidad (Bolchini
et al., 2009). Es por esta razén que se elaboro el primer objetivo del presente proyecto de
investigacion, que es el realizar evaluaciones de usabilidad formativa en este tipo de
servicio y del que se obtuvieron tres resultados. A continuacion, se procede a la discusién

de dicho objetivo.

En primera instancia, se realizd un reporte de problemas de los servicios web
bioinformaticos de tipo herramienta basado en el estado del arte. Se encontraron
inicialmente nueve problemas de usabilidad en este servicio. Después, estos se
categorizaron segun la calidad de interaccion, la facilidad de aprendizaje y la satisfaccion
subjetiva del punto de vista del usuario (Masip et al., 2011). Luego, se priorizaron tres de
estos problemas (uno de cada categoria) para que puedan ser subsanados en el actual
proyecto de investigacion. De esta manera, se puede tomar como base de investigacion

para futuros estudios de usabilidad en servicios web bioinformaticos de tipo herramienta.

En base al reporte de problemas mencionado, se elabor6 un documento conteniendo
la estructura de la prueba de usabilidad con el método de pensamiento en voz alta. En este
resultado se presentaron varios materiales necesarios para realizar la prueba de usabilidad
con usuarios de servicios web bioinformaticos utilizando el método mencionado. Estos
materiales se encuentran en una version en inglés y una en espariol con el fin de que los
usuarios bioinformaticos de distintas nacionalidades puedan entenderlos. Ademas, esto
admite que pueda ser replicado para futuras evaluaciones de usabilidad en servicios web

bioinformaticos a nivel mundial.
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Con todo lo obtenido hasta este momento, se realizé el informe de los resultados de
la prueba de usabilidad con el método de pensamiento en voz alta. En este, se elaboraron
pruebas con cuatro usuarios de servicios web bioinforméticos utilizando los materiales
del reporte anterior. Ademas, se analizaron las pruebas y se consiguieron tres hallazgos
de la evaluacién de usabilidad. Esta investigacion fue consistente con los problemas de
los servicios web bioinformaticos de tipo herramienta basado en el estado del arte. Con
esta informacion, se puede admitir réplicas para futuros proyectos sobre usabilidad en

servicios web bioinforméticos de tipo herramienta.

Para concluir, se puede afirmar que se cumple con el objetivo de este capitulo,
puesto que se ha realizado una evaluacion de usabilidad formativa en un servicio web

bioinformético de tipo herramienta.
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Capitulo 5. Identificacién de puntos de dolor a resolver para el
redisefio de una interfaz de un servicio web bioinformatico de tipo

herramienta.

5.1 Introduccion

Se sabe que no existen unos determinados puntos de dolor que consideren las
necesidades de usuario durante el disefio de interfaces de los servicios web
bioinformaticos (Bolchini et al., 2009). Por ese motivo los puntos de dolor de usuario
siguen presentes en las interfaces de estos servicios (Bolchini et al., 2009). Debido a eso,
se ha elaborado el segundo objetivo del presente proyecto de investigacion que realizara
una identificacién de puntos de dolor de una interfaz de un servicio web bioinformatico

de tipo herramienta. Para alcanzar esto, se presentan los siguientes resultados.
5.2 Resultados alcanzados
A continuacion, se desarrollaron cada uno de los resultados alcanzados.

5.2.1 Reporte de los resultados de las entrevistas con usuario

En este reporte se ha conseguido realizar entrevistas con usuario y se muestra lo

encontrado.

5.2.1.1 Descripcion del resultado

El proposito de este resultado es encontrar las percepciones y necesidades de los
usuarios de servicios web bioinformaticos de tipo herramienta mediante entrevista a ellos.
Ademas, se propone identificar las actividades, los sentimientos y pensamientos de ellos.

Para eso, se han planteado cinco preguntas que cumplen el objetivo de la entrevista y se
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presentan en una version espafiol y una en inglés. Estas se crearon en ambos idiomas,
puesto que los usuarios de servicios web bioinformaticos pueden ser de diversas

nacionalidades.

1) ¢Como es el dia a dia laboral de un bioinformatico?

2) ¢Cbomo sabes cual servicio web bioinformatico utilizar?

3) ¢Qué actividades realizas en un servicio web bioinformético de tipo herramienta?
4) Cuando utilizas un servicio web bioinformatico por primera vez, ¢es este capaz
de darte indicaciones de los pasos que necesitas para realizar tus actividades?

5) ¢Como te sientes cuando visualizas graficos o tablas con opciones dificiles de
manejar en los servicios web bioinformaticos? ¢Por qué?

1) How is the daily life of a bioinformatician at work?

2) How do you know which bioinformatics web service to use?

3) What activities do you carry out in a bioinformatics web service tool-type?

4)  When you use a bioinformatics web service for the first time, is it capable of giving
you indications of the steps you need to carry out your activities?

5) How do you feel when you see graphs or tables with too many options difficult to

manage in bioinformatics web services? Why?
Por consiguiente, se realizaron dos entrevistas a los siguientes usuarios.

e Dr. Nicolas Palopoli: Investigador de CONITEC (Consejo Nacional de

Investigaciones Cientificas y Técnicas). Consentimiento informado firmado.

e Dr. Damien Devos: Investigador de CABD (Centro Andaluz de Biologia del

Desarrollo). Consentimiento informado firmado.



https://drive.google.com/file/d/19IEyPB4YG_AJ49eSiJkjzRy2xzXYxA1F/view?usp=sharing
https://drive.google.com/file/d/1S5vvLPItm09eIg7B5aoxUzr6RmEMgYYe/view?usp=sharing
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Después de realizar las entrevistas con usuarios de servicios web bioinformaticos,

se identificaron algunas de sus necesidades:
 Se necesita una guia de pasos para utilizar algunos servicios web bioinformaticos.

» Se deberia poder subir una gran cantidad de archivos a un servicio web
bioinformatico sin tener preocupaciones sobre el bloqueo de la direccion del

Protocolo de Internet (IP).

» Se recomienda tener un modo oscuro en servicios web bioinformaticos que se

utilizan con mucha frecuencia.

 Se sugiere tener diversos filtros en los resultados de bdsquedas de servicios web

bioinforméticos

» Es conveniente tener algoritmos de procesamiento de informacion rapidos y

entendibles.

« Es deseable tener servicios web bioinformaticos con una arquitectura de

informacion minimalista.

Finalmente, fue posible interpretar los diversos puntos de dolor que tienen los

usuarios hacia los servicios web bioinformaticos:

» Es considerado tedioso ver demasiada informacion en los resultados de las

busquedas de los servicios web bioinformaticos.

» Existe desmotivacion al no poder interpretar graficos de los resultados porque

estos no presentan ejes en sus coordenadas.

* FEs incOmodo no tener una version en “modo oscuro” de los servicios web

bioinformaticos.
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» Es considerado frustrante no poder guardar de forma masiva las bldsquedas de

resultados en servicios web bioinforméticos.

» Es intolerable tener que esperar bastante tiempo hasta que los algoritmos procesen

parte de la informacion que se carga en un servicio web bioinformatico.

» Es necesario agregar filtros que permitan escoger ciertos campos considerados
importantes o relevantes en los resultados de busqueda de los servicios web

bioinforméticos.

+ Es importante poder enviar comentarios de retroalimentacion de problemas en los

servicios web bioinformaticos.

5.2.1.2 Medio de verificaciéon e Indicadores

El reporte de resultados de las entrevistas con usuario se encuentra ubicado en el

anexo G: Reporte de los resultados de las entrevistas con usuario®® de este documento.

En el cual, se ha establecido el anélisis y las transcripciones de las entrevistas realizadas
a los usuarios. De esta forma, se puede verificar que el documento presenta al menos dos
entrevistas a usuarios y cada una de estas tiene su transcripcion. Ademas, se considera

para el andlisis y la transcripcion el 100% de las entrevistas realizadas.

5.2.2 Informe de los puntos de dolor identificados utilizando los instrumentos de

usabilidad.

Este resultado presenta la identificacién de puntos de dolor utilizando instrumentos

de usabilidad.

13 El anexo G se encuentra en la parte final del documento.



55

5.2.2.1 Descripcion del resultado

Para este informe se plantea utilizar el reporte de los resultados de las entrevistas
con usuario en el cual se identificaron puntos de dolor de usuarios bioinformaticos.
Sumado a esto, se aplicaran dos métodos de disefio de experiencia de usuario, los cuales
son los perfiles de usuarios'* y los mapas de empatia. Es preciso sefialar que se identifico,
del reporte utilizado, que es necesario perfilar a los usuarios en tres niveles de experiencia
en el campo de la bioinformatica. EI primer perfil de usuario retrata a una persona con
nivel basico del conocimiento de la bioinformatica. Luego, se definio el perfil intermedio,
que involucra carrera y posgrado en el campo mencionado. Por altimo, se determiné al
usuario mas avanzado, con amplia experiencia en el campo de la bioinformética. Las
figuras 2, 3y 4 reflejan los perfiles mencionados anteriormente junto con el nombre, foto,
informacion personal, objetivos, frustraciones, aplicaciones y dispositivos favoritos del
usuario. Asimismo, en las figuras 5, 6 y 7 se muestran los mapas de empatia de dichos
usuarios con la informacién de lo que dicen, hacen, piensan y sienten, también, de sus

necesidades y puntos de dolor.

14 os perfiles de usuarios también son conocidos como User Persona. (Javahery et al., 2004).
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Ing. Steve Brown

Colaborador en el Laboratorio Europeo de Biologia Molecular (EMBL-EBI)

APLICACIONES FAVORITAS DISPOSITIVOS FAVORITOS

SOBRE Mi

“Tengo 28 afios. Estudié Ingenieria
Informatica,  luego  descubri la
bioinformatica y estoy haciendo mi
posgrado con mencién en esta. Me gusta
desarrollar algoritmos que me ayuden a
interpretar mejor la evolucién de las
proteinas. “

OBJETIVOS

Desarrollar servicios web bioinformaticos
para sus colegas.

Entender los conceptos bioldgicos de la
evolucién.

Desarrollar algoritmos mas eficientes para
busquedas en bases de datos.

FRUSTRACIONES

No poder contactarse con los
desarrolladores de servicios para enviar
sus comentarios.

Programar un servicio web bioinformatico
es mas facil que entenderlo.

No poder subir muchos datos a un servicio
porque este le bloquea la IP.

Figura 2:Perfil de usuario nivel basico. Foto del usuario tomada de ‘https://www.freepik.com/photos/man’
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SOBRE Mi

“Tengo 35 afios. Estudié Licenciatura en
Bioinformatica y estudié mi posgrado en
Italia. Me gusta ensefiar Biologia
Molecular en mi universidad mater. Me
encanta compartir articulos cientificos
con mis colegas y viajar por el mundo.”
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Mag. Sofia Cornejo

Investigadora adjunto de Consejo Nacional de Ciencia, Tecnologia e Innovacion
Tecnoldgica (CONCYTEC)

APLICACIONES FAVORITAS DISPOSITIVOS FAVORITOS
OBJETIVOS FRUSTRACIONES

1 Ensefiar Biologia Molecular a sus 1 No poder guardar bisquedas de forma
estudiantes. masiva.

2 Motivar a sus estudiantes a involucrarse 2 Tener que esperar que los algoritmos
con la bioinformatica. procesen gran parte de la informacion que

sube.

3 Conocer un laboratorio de investigacion 3 No poderfiltrar por los campos que

de cada pais del mundo. necesita.

Figura 3:Perfil de usuario nivel intermedio. Foto del usuario tomada de 'https://www.freepik.com/photos/woman'
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SOBRE Mi

“Tengo 44 afios. Estudié Licenciatura en
Bioinformatica, continué mi posgrado en
Inglaterra y terminé mi doctorado en
Italia. Dirijo el laboratorio de la Unidad
de Bioinformética y Biologia Molecular.
Me encanta leer y aprender cosas
nuevas.”
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Dr. Brayden Monette

Investigador Principal en la Unidad de Bioinformatica y Biologia Molecular (DUICT)

APLICACIONES FAVORITAS

DISPOSITIVOS FAVORITOS

AN NY

OBJETIVOS

1 Organizar mi dia laboral para asistir a
reuniones y realizar investigacion

2 Compartir anélisis realizados de
secuencias de proteinas

3 Acceder a datos importantes para sus
proyectos de investigacion

Lol

Ver demasiada informacién en los
resultados de las busquedas.

No poder interpretar los graficos de
resultados porque estos no presentan
ejes.

No tener una version en “modo oscuro” de
los servicios.

Figura 4:Perfil de usuario nivel avanzado. Foto del usuario tomada de "https://www.freepik.com/photos/man’
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“Me gusta desarrollar “Tengo que

algoritmos que me repasar mas

ayuden a interpretar acercadela

. Vs H s
mejor la evolucién de biologia

las proteinas”

Aprende sobre la Desafrolla

evolucién de la algofttmos/mas
biologia eficientes para
busquedas en

bases de datos

PUNTOS DE DOLOR

Tiene una curvade
Comete muchos errores y no
. aprendizaje alta cada
entiende los resultados que .
p . vez que utiliza un
obtiene de un servicio
servicio
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o “Necesito que
“Este servicio web q
i s alguien me explique
bioinformatico no g piq
. - cémo limitar mis
tiene usabilidad”
blsquedas por

cédigo genético”

PIENSA

SIENTE

Frustracién cuando Desilusion porque los
le bloquean la IP servicios que usa no
por subir muchos fueron desarrollados

archivos aun para tener una buena
servicio experiencia de
usuario

NECESIDADES

Guia de pasos Poder subir
para utilizar muchos archivos
servicios web aun servicio sin

bioinformaticos problemas

Figura 5:Mapa de empatia de un usuario con nivel basico. Foto del usuario tomada de 'https://www.freepik.com/photos/man’
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“Te cuento sobre “Me gusta
el dltimo articulo ensefiar
que lei sobre Biologia
proteinas Molecular”
repetidas...”

DICE

HACE

Ensefia Biologia ,
busquedas de
Molecular a sus 3
. homélogos de
estudiantes )
proteinas

PUNTOS DE DOLOR

No puede interpretar Espera demasiado
los graficos de tiempo al
resultados procesamiento de

informacién

Realiza Mag.

Cori
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“Quisiera “Otra vez tengo

guardar de que esperar que
forma masiva procese esta
mis blsquedas” informacién”

PIENSA

SIENTE

Preocupacion porque Molesta porque

sus estudiantes no no puede filtrar

entienden c6mo los campos que
utilizar los servicios necesita

web bioinformaticos

NECESIDADES

Algoritmos de Diversos filtros

procesamiento en servicios web
rapi o Bia
apidos bioinformaticos

Figura 6: Mapa de empatia de un usuario nivel intermedio. Foto del usuario tomada de 'https://www.freepik.com/photos/woman'
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“;como se

“Me gustaria alinear “Mafiana tenemos “Por qué no hay
las secuencias reunién para un filtro por pudieron olvidar
gendémicas SARS- revisar tu KGR de colocar el eje
Ccov-2” proyecto” en este grafico?”

DICE PIENSA

HACE ’ SIENTE

{ |
Lee un articulo Organtza Dr. BrEYden Molestia porque se Desilusién porque los
cientifico por L Mon ette encarga de mas hay demasiada
R semanales entre temas itsmmacién
los lideres de administrativos acumulada en los
proyectos que de ciencia resultados de las
busquedas
PUNTOS DE DOLOR NECESIDADES
La informacion brindada de No puede trabajar con Modo oscuro en Servicios web
servicios web bioinforméticos una paleta de colores servicios que bioinformaticos
claros utiliza con minimalistas

esta muy cargada
frecuencia

Figura 7:Mapa de empatia de un usuario con nivel avanzado. Foto del usuario tomada de 'https://www.freepik.com/photos/man’
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Se realiz6 un andlisis para explicar los puntos de dolor identificados en los mapas

de empatia.

El usuario con nivel basico comete muchos errores y no entiende los resultados
que obtiene de un servicio web bioinformatico. Esto se debe a que su
conocimiento es inicial, lo que implica el desconocimiento de ciertas opciones en
servicios web bioinforméaticos. Este usuario, también, tiene una curva de
aprendizaje alta cada vez que utiliza un servicio web bioinformatico. Esto es
causado por la misma explicacién anterior. ES necesario resolver este punto de
dolor en el proyecto de investigacion.

La usuaria con nivel intermedio no puede interpretar los graficos de los resultados
de servicios web bioinformaticos. Esto se da por culpa de la falta de
estandarizacion de estos servicios, ya que se muestran diferentes graficos de
muchas formas. Ademas, el procesamiento de informacién toma demasiado
tiempo. Esto se debe a la gran cantidad de tiempo requerido para el analisis.

El usuario con nivel avanzado considera que la informacion brindada de servicios
web bioinforméticos estd muy cargada y no puede trabajar con una paleta de
colores claros. Estos se deben a que no se establecio un disefio minimalista ni en

modo oscuro.

5.2.2.2 Medio de verificacion e Indicadores

El informe de puntos de dolor utilizando los instrumentos de usabilidad se

encuentra ubicado en el anexo H: Informe de los puntos de dolor identificados utilizando
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los instrumentos de usabilidad*® de este documento. En el cual, se ha establecido que se

realizara una explicacién completa de los puntos de dolor. De esta forma, se puede
verificar que el documento presenta la explicacion del 100% de los puntos de dolor de

servicios web bioinforméticos de tipo herramienta.
Informe de requerimientos a considerar en el redisefio de una interfaz

Este resultado presenta los requerimientos a considerar para el redisefio de interfaz

de un servicio web bioinformatico de tipo herramienta.

5.2.2.3 Descripcion del resultado

Los puntos de dolor de usuario siguen presentes en las interfaces de servicios web
bioinformaticos, en vista de que no existe un listado general de requerimientos que
considere las necesidades del usuario durante el disefio de interfaces de estos servicios
(Bolchini et al., 2009). Es por esta razon que se ha elaborado un listado de doce
requerimientos para el disefio de interfaces de los servicios web bioinforméticos de tipo
herramienta y se ha considerado las perspectivas de la experiencia de usuario para

categorizar a estos requerimientos (Masip et al., 2011).

La informacién de entrada para definir los requerimientos ha sido el conjunto de
resultados anteriores tales como el reporte de problemas identificados, el de resultado de
las pruebas de evaluacion, el de resultado de las entrevistas y el informe de puntos de

dolor con instrumentos de usabilidad.

En la tabla 11, 12 y 13 se muestra el listado de numero, requerimiento y las

especificaciones de uso de categoria facilidad de aprendizaje, calidad de interaccién y

15 El anexo H se encuentra en la parte final del documento.
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subjetividad respectivamente. En cada registro se muestra la descripcion del

requerimiento y las especificaciones de uso.

Tabla 11: Lista de requerimientos y especificaciones de uso de la categoria facilidad de

aprendizaje.

Requerimiento Especificaciones de uso

El sistema web bioinformatico de tipo Se tiene una descripcion emergente por cada
herramienta muestra una descripcién por término.

cada término bioldgico, genético,
matematico, estadistico y computacional.

El sistema web bioinformatico de tipo Cada boton es representado por un icono que
herramienta presenta un visualizador con asocia la accion que realizara. Ademas, antes de
descripcién de cada botdn disponible. presionarlo muestra una descripcion.

Tabla 12: Lista de requerimientos y especificaciones de uso de la categoria subjetividad

Requerimiento Especificaciones de uso

El sistema web bioinformatico de tipo La guia de pasos puede ser la documentacion de
herramienta tiene una guia de pasos de sus | guia de usuario, afiches del paso a paso o un
procesos principales. listado de videos de como utilizar la herramienta.
El sistema web bioinformatico de tipo Visualmente se presenta una descripcion del eje
herramienta tiene gréficos con ejes de mostrado.

coordenadas.

El sistema web bioinformatico de tipo Se afade la funcionalidad de enviar comentarios
herramienta cuenta con un buzon de 0 sugerencias a los desarrolladores del sistema.
comentarios y sugerencias

El sistema web bioinformatico de tipo Visualmente se muestra que existe una opcién
herramienta tiene una version “Modo para cambiar el modo de color.

oscuro” a la paleta de colores original.
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Tabla 13: Lista de requerimientos y especificaciones de uso de la categoria calidad de interaccion

Requerimiento

Especificaciones de uso

El sistema web bioinformatico de tipo
herramienta describe los mensajes de error
con tipo y descripcion.

ERROR: “No se encontro similitud significativa
— Coloco una secuencia de consulta breve, por lo
que al tener un umbral de espera mayor a 10
segundos no se muestran”

El mensaje de error muestra el campo asociado
con la validacion, de ser necesario.

El sistema web bioinformatico de tipo
herramienta muestra un porcentaje de
carga de la consulta a realizar.

El porcentaje de carga muestra cuanto se ha
avanzado del tiempo planificado a esperar.

El sistema web bioinformatico de tipo
herramienta muestra tablas resultantes con
filtros y ordenamientos por cada campo.

Cada columna de la tabla puede ser ordenada por
algun criterio (mayor a menor, menor a mayor, A
aZ,ZaA)y cada columna es un campo
disponible para filtrar.

El sistema web bioinformatico de tipo
herramienta presenta la informacién
suficiente del proceso.

No se muestra “Longitud de la consulta” si es
que el usuario nunca lo ha utilizado.

La informacidn suficiente por mostrar pretende
evitar sobrecargar de datos innecesarios.

El sistema web bioinformatico de tipo
herramienta indica qué campos para
completar con obligatorio y opcionales.

Se agrega el caracter “*” al lado derecho de cada
campo obligatorio y al final de los campos
indicar que esos son los obligatorios.

El sistema web bioinformatico de tipo
herramienta permite compartir varias de las
busquedas guardadas.

Se puede seleccionar una, varias o todas las
busquedas guardadas que se desean compartir
con otra persona.

5.2.2.4 Medio de verificacion e Indicadores

El informe de requerimientos a considerar en el redisefio de una interfaz se

encuentra ubicado en el anexo I: Informe de requerimientos a considerar en el redisefio

de una interfaz'® de este documento. En el cual, se ha dispuesto que se realizara una

16 E] anexo | se encuentra en la parte final del documento.
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especificacion completa de los requerimientos. De esta forma, se puede verificar que el
documento presenta la especificacion de uso del 100% de los requerimientos de disefio
de un servicio web bioinformatico de tipo herramienta. Ademas, se adjunta la aprobacion
de al menos un 80% de los requerimientos por medio de una revision cualitativa basada

en un juicio experto de usabilidad.

5.3 Discusién

Este capitulo se desarrollo, debido a que no existe un listado general de
requerimientos ni de puntos de dolor que considere las necesidades del usuario durante el
disefio de interfaces de los servicios web bioinformaticos (Bolchini et al., 2009). Por esta
razén, se realizaron entrevistas con usuarios, se identificaron puntos de dolor y plantearon
requerimientos, con el fin de subsanar los puntos de dolor de los usuarios que se
encuentran presentes en las interfaces de servicios web bioinformaticos de tipo

herramienta (Bolchini et al., 2009).

En base al reporte de los resultados de las entrevistas con usuarios, se plantearon
cinco preguntas lo suficientemente amplias como para extraer informacion de ellos
respecto a los servicios web bioinformaticos. Estas preguntas se crearon en espafiol con
su respectiva traduccion al inglés, puesto que los usuarios pueden ser de diversas
nacionalidades, y el inglés resulta ser un idioma en comun para todos ellos. Después de
realizar entrevistas con dos usuarios, fue posible interpretar sus necesidades y sus puntos
de dolor. De esta manera, los resultados de las entrevistas se pueden utilizar como base
de investigacion para futuros estudios relacionados con las necesidades de los usuarios

de servicios web bioinformaticos de tipo herramienta.
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Con respecto al informe de los puntos de dolor identificados utilizando los
instrumentos de usabilidad, fue posible aplicar perfiles de usuarios!’ y mapas de empatia
para retratar tres niveles de experiencia de los usuarios (basico, intermedio y avanzado)
en el campo de la bioinformética. Ademas, se concluy6 con un analisis para explicar los
puntos de dolor identificados en los mapas de empatia. Es posible utilizar este analisis
para futuros articulos académicos de usabilidad en servicios web bioinformaticos a nivel
mundial. Ademas, los puntos de dolor son consistentes con los resultados de la revision

de literatura presentados en el capitulo 3 del presente documento.

Gracias a todo lo obtenido hasta el momento ha sido factible llevar a cabo el informe
de requerimientos a considerar en el redisefio de una interfaz de servicio web
bioinformaético, en el que se detallan los requerimientos y las especificaciones de uso de
tres categorias desde el punto de vista del usuario (facilidad de aprendizaje, calidad de
interaccion y subjetividad) (Masip et al., 2011). A partir de estos requerimientos se puede
realizar un disefio de una interfaz de servicio web bioinformatico de tipo herramienta

basado en un disefio centrado en usuario.

Para finalizar, se han identificado los puntos de dolor a resolver con el fin de realizar
el redisefio de una interfaz de un servicio web bioinformético de tipo herramienta, con
esto se puede asegurar que se cumple con el objetivo de este capitulo. Cabe resaltar que

no se tuvieron limitaciones para la ejecucion de los resultados.

7 Los perfiles de usuarios también son conocidos como User Persona. (Javahery et al., 2004).
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Capitulo 6. Prototipo de interfaz de un servicio web bioinformatico de
tipo herramienta resolviendo los puntos de dolor identificados

haciendo uso de los lineamientos

6.1 Introduccion

Debido a la escasez de interfaces de servicios web bioinformatico de tipo
herramienta que resuelvan puntos de dolor de los usuarios (Pavelin et al., 2012), se
propuso elaborar un prototipo de interfaz de un servicio web bioinformatico de tipo
herramienta en el que se resuelven los puntos de dolor identificados haciendo uso de los

lineamientos para el disefio de esta.
6.2 Resultados alcanzados
Para comenzar, se desarrollaron cada uno de los resultados alcanzados.

6.2.1 Prototipo de interfaz de un servicio web bioinformatico de tipo herramienta

En este resultado se ha desarrollado el prototipado de interfaces de un servicio web

bioinformatico de tipo herramienta.

6.2.1.1 Descripcion del resultado

Se elabord el prototipo de interfaz de las funcionalidades “Home page”, “Blastp”
y “Blastn” de la herramienta bioinformatica BLAST (Kerfeld & Scott, 2011). Este
prototipo cumple con la aplicacion de los requerimientos para disefiar una interfaz de un

servicio web bioinformatico de tipo herramienta del resultado alcanzado en el capitulo
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anterior'®. Cabe resaltar que el disefio se realizé en la herramienta de creacion de prototipo

Figma (Design, 2017).

Sobre las funcionalidades disefiadas, en las figuras 8 y 9, se muestran las pantallas
“Home page” del servicio web bioinformatico BLAST en modo claro y modo oscuro
respectivamente. En estas imagenes se detalla el titulo, introduccion del servicio y las 4

funcionalidades principales de la herramienta.

Ademas, se realizo el flujo de interaccién en la funcionalidad “Blastn” para
secuencias con nucleétidos del servicio web bioinforméatico BLAST. En la figura 10, se
indica la opcion “Sequence and Database” en modo claro, en el cual se puede ingresar
una secuencia, el titulo y el rango para realizar la busqueda en la base de datos
seleccionada. El identificador de la secuencia y la base de datos se pueden visualizar a
modo resumen en la zona izquierda llamada “Parameters”. En la figura 11, se puede
identificar los parametros por defecto de la opcion “Program Selection”. El programa y
el objetivo de secuencias maximo aparecen a modo resumen en la seccion “Parameters”.
Si alguno de estos parametros no ha sido ingresado y se presiona el boton “BLASTN” se
puede visualizar un mensaje de error emergente que describe qué estd sucediendo.
Cuando haya agregado una secuencia de acidos nucleicos y haya completado todos los
parametros deseados, se procede a seleccionar el boton “BLASTN” para que se realice la
busqueda, por lo cual aparece una ventana emergente indicando el porcentaje de carga
del proceso, el identificador de la busqueda, y la fecha y hora en que inicio el
procedimiento. Una vez finalizada la busqueda, los resultados de acidos nucleicos

aparecen en una tabla como se muestra en la figura 12. En la zona izquierda, se tiene las

18 Resultado alcanzado: Informe de requerimientos a considerar en el redisefio de una interfaz.
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diversas opciones de visualizacion y filtros de los resultados. Para finalizar, las figuras 11
y 12 también fueron disefiadas en una version de modo oscuro y para la funcionalidad

“BLASTP”, la cual se utiliza para secuencias de proteinas.

Por Gltimo, se puede acceder al prototipo navegable disponible en prototipado

Figma (Design, 2017) con el siguiente enlace Prototipo BLAST.
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https://www.figma.com/proto/i5pO5sMVT350ykZI62k6nO/Prototipo-BLAST-Johana-Diaz-Ponte?node-id=215%3A1467&scaling=scale-down-width&page-id=215%3A2&starting-point-node-id=215%3A1467

m) U.S. National Library of Medicine

% BLAST © @ Home [E RecentResults [® Saved Strategies @ Help

Basic Local Alignment Search Tool

BLAST finds regions of similarit i i The prog P ide or protein to and the
Web BLAST

f EIRN

f -
Nucleotide BLAST Protein BLAST BLASTX TBLASTN

BLASTN programs search BLASTP programs search BLASTX search protein TBLASTN search translated
nucleotide databases using a protein databases using a databases using a translated nucleotide databases using a
nucleotide query protein query nucleotide query. protein query.
nucleotide > nucleotide protein > protein traslated nucleotide > protein protein > traslated nucleotide

O 0O O O O o cmmrsommon womio

Figura 8: Disefio propuesto de BLAST de la Pagina principal en modo claro (Kerfeld & Scott, 2011)
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) U‘S‘ National Library of Medicine E du.pe

G eme 0 Recothonis | | B SwvdSiogies | © Hop

Basic Local Alignment Search Tool

BLAST finds regions of similarity between biological sequences. The program compares nucleotide or protein sequences to sequence database: d calculates the statistical significance.

Web BLAST

%MM

Nucleotide BLAST TBLASTN
BLASTN programs search S ogra sea c otel TBLASTN search translated
Al ide databas: using a n LEIELEN S nucle databases using a

nucleotide query query nucleotide query. otein query.

nucleotide > nucleotide protein > protein traslated nucleotide > protein protein > traslated nucleotide

Figura 9: Disefio propuesto de BLAST de la Pagina principal en modo oscuro (Kerfeld & Scott, 2011)
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“' Dark mode { & johana.diazp@pucp.edu.pe

< .
= BLAST @ > blastn suite { Home Recent Results [® Saved Strategies ® Help

blastn blastp blastx tblastn tblastx

Parameters Sequence and Database

1 Sequence and Database Enter Query Sequence

Sequence:
Database: selected Enter accession number(s),
gi(s), or FASTA sequence(s):

y sequence(s) or attach files. It auto

2 Program Selection

ngmm: @ Attach Files By Dragging & Dropping, Selecting Or Pasting Them

Max target sequences:
Query subrange: 1 >
Job Title: Enter a descriptive title for yoL T
Sequence aligment: Align two or more sequences
Choose Search Set
Database type: Standard databases (nr etc.) v
Database: RefSeq Select RNA sequence (reqseq_select) v
Organism: Enter organism common name, binomial, or tax id. Only 20 top taxa will be shown ©

+ Add organism

Exclude: Models (XM/XP) Uncultured/environmental sample sequences
Limit to: Sequences from type material

Entrez Query: Enter an Entrez query t

Figura 10: Diserio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastn” con la opcion “Sequence and Database” en modo claro (Kerfeld & Scott, 2011)
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m Haﬁ:larﬂgtrfgﬂfulaﬂbra of Medicine € Dark mode J & johana.diazp@pucp.edu.pe }

:ﬁ BLAST © > blastn suite { Home Recent Results [? Saved Strategies ® Help

blastn blastp blastx tblastn tblastx

bl Program Selection

1 S d Datab % <
equence and batabase Algorithm Selection

Sequence:
Database: BLAST Algorithm: Highly similar sequences (megablast)
: More dissimilar sequences (discontiguous )
2 Program Selection
@ Somewhat similar sequences (blastn)
Program: General Parameters

Max target sequences:

Max target sequences: ” % -
10 50 100 250 500 1000 5000

Short queries: Automatically adjust parameters for short input sequences
‘ Expect threshold: 0.05 Max matches in a query range: 0
Word size: % 20 24 28 32 48 64 128 256
Scoring Parameters
Match/Mismatch Scores: 1,2 W Gap Costs: Linear v
Filters and Masking
Filter: Low complexity regions
Species-specific repeats for: Holtermannia corniformis v
Mask: Mask for lookup table only

Mask lower case letters

Figura 11: Diserio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastn” con la opcion “Program selection” con una secuencia en modo claro (Kerfeld &

Scott, 2011)
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m) U.S. National Library of Medicine € Dark mode | & johana.diazp@pucp.edu.pe
< .
— BLAST ® 5 blastp suite > results for NKVOCXRWO016 { Home [Z) RecentResults [% Saved Strategies ® Help
« Results P
Descriptions
Sequences producing significant alignments 0V &, Download
Graphic Summary a Description ¢ Scientific name ¢ Q.Cover ¢ Evalue ¢ P.ldent. ¢ Accession$
avirulence protein [Xanthomonas oryzae pv. oryzae) Xanthomonas oryzae pv... 100% 1e-14 100.00 RBH295281
Alignments hypothetical protein [Xanthomonas citri pv. citri] Xanthomonas citri pv. citri 100% 2e-14 100.00 MBD4421643.1
TAL effector AvrBs3/PthA [Xanthomonas citri pv. citri] TAL effector AvrBs3/PthA ... Xanthomonas citri pv. citri 100% 2e-14 100.00 MBD4665010.1
hypothetical protein [Xanthomonas citri pv. citri] Xanthomonas citri pv. citri 100% 3e-14 100.00 MBD4289706.1
Taxonomy avirulence protein [Xanthomonas oryzae pv. oryzae) Xanthomonas oryzae pv... 100% 3e-14 100.00 RBJ913911
TAL effector repeat-containing protein [Xanthomonas oryzae] Xanthomonas oryzae 100% 3e-14 100.00 WP_180987615.1
TAL effector repeat-containing protein [Xanthomonas oryzae] Xanthomonas oryzae 100% 3e-14 100.00 WP_179085110.1
Filter Resuns hypothetical protein [Xanthomonas citri pv. citri] Xanthomonas citri pv. citri 100% 3e-14 100.00 MBD4223280.1
Percent Identity (%) : hypothetical protein [Xanthomonas citri pv. citri] Xanthomonas citri pv. citri 100% 3e-14 100.00 MBD4609446.1
> hypothetical protein ADT27_20840 [Xanthomonas oryzae) Xanthomonas oryzae 100% 6e-14 97.06 KOR39705.1
E value:
-
Query Coverage (%):
- Nextpage > o

Figura 12: Diserio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastn” con la tabla resultante de la opcion “Descriptions” en modo claro (Kerfeld & Scott,

2011)
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6.2.1.2 Medio de verificacion e Indicadores

El documento detallado del prototipo de interfaz para un servicio web

bioinformético de tipo herramienta se encuentra ubicado en el anexo J: Prototipo de

interfaz de un servicio web bioinforméatico!® de este documento. En el cual, se ha

desarrollado un disefio de interfaces para un servicio web bioinformatico de tipo
herramienta que cumple con la aprobacion del 83% de los puntos de dolor favorablemente
con el indicador objetivamente verificable que hacia referencia a al menos 80% de los
puntos de dolor aprobados. Todo esto se logré por medio de una revision cualitativa

basada en juicio experto de usabilidad.
6.2.2 Reporte de usabilidad del prototipo utilizando SUS-BW

En esta seccion se presenta el reporte de usabilidad del prototipo utilizando el

cuestionario SUS-BWS (Bezerra Brandao et al., 2021).

6.2.2.1 Descripcion del resultado

Después de haber realizado un prototipo de interfaz del servicio web bioinformatico
de tipo herramienta BLAST, se procederd a cuantificar la usabilidad del redisefio
mediante una serie de preguntas hechas a los diversos usuarios (Bezerra Brandao et al.,
2021). El instrumento sumativo que se utilizara para este fin es el cuestionario SUS-BWS
(Bezerra Brandao et al., 2021). El cual presenta 10 preguntas relacionadas a la usabilidad
de una interfaz grafica de servicio web bioinformaticos. Cada pregunta se responde con

un numero del 1 al 5, que expresa cudn “Muy en desacuerdo” o “Muy de acuerdo” se

19 El anexo J se encuentra en la parte final del documento.

76



77

encuentra el usuario respecto a esa frase. Ademas, este cuestionario cuenta con secciones

de consentimiento informado, datos demogréficos y presentacion del prototipo. Por

medio del siguiente enlace se puede acceder al cuestionario en Google Forms.

En total, se encuestaron a 14 usuarios de servicios web bioinformaticos de tipo

herramienta y se obtuvo el resultado mostrado en la tabla 14. En ella se presentan las

respuestas de todos los usuarios de servicios web bioinformaticos encuestados

clasificados por pregunta y por la respuesta que marco. Cada respuesta dada puede estar

entre el 1y el 5, por lo que la cantidad de respuestas de la pregunta se muestra para ese

rango de valores y se cuenta con el promedio de respuestas.

Tabla 14: Cantidad de respuestas de los usuarios de todas las preguntas en espafiol del

cuestionario SUS-BWS.

Preguntas del cuestionario SUS-BWS en espariol Escala de valores Pro- | Valor
1 2 |3 |4 |5 medio | ideal
Cantidad de respuestas

1. Creo que me gustaria utilizar este servicio con frecuencia. | 1 3 1 3 6 3.7 5

2. Encontré el servicio innecesariamente complejo. 4 |6 1 2 1 2.3 1

3. Creo que el servicio es facil de usar. 0 1 2 6 |5 |41 5

4.Creo que necesitaria leer mucha documentacién para 3 5 |3 2 1 2.5 1

poder utilizar este servicio.

5. Encontré que las diversas funcionalidades de este servicio | 0 1 2 5 6 |41 5

estaban bien integradas.

6. Pienso que hay demasiada inconsistencia en las opciones |7 |4 |3 0 |0 1.7 1

de este servicio.

7. Imagino que la mayoria de la gente aprenderia a utilizar |0 |2 |1 |4 |7 |41 5

este servicio muy rapidamente.

8. Encontré el servicio muy incomodo de usar. 9 |4 |0 0 1.5 1

9. Me senti muy seguro al usar el servicio. 0 4 4.1 5

10. Necesito aprender muchas instrucciones/opciones antes | 3 7 1 1 2 2.4 1

de comenzar con este servicio.
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Ademas, se hizo un analisis para cada pregunta respondida por los usuarios como
se muestra en la figura 13. En esta, se detalla en un gréfico de barras con la cantidad de
respuestas de la pregunta 1 segun el color del grado académico alcanzado de la respuesta
marcada. En la pregunta 1 “Creo que me gustaria utilizar este servicio con frecuencia”,
los usuarios de servicios web bioinforméticos tienen diversas opiniones respecto a esta
interrogante, puesto que la decision de utilizar o no el servicio no esta directamente
relacionado con el prototipo evaluado. En esta pregunta se logré alcanzar un promedio de
respuestas de 3.7 que indica una tendencia media positiva, considerando que el resultado
ideal seria 5. Ademas, 4 usuarios respondieron que no utilizarian este servicio (valores de
la escala 1y 2), lo cual podria entenderse con que la intencion de usar este servicio, no se
relaciona con los proyectos de investigacion en los cuales se encuentran estos usuarios.
Por otro lado, los otros 9 usuarios respondieron que si utilizarian el servicio (valores de
la escala 4 y 5), lo cual puede deberse a que el redisefio impacta en la intencién de uso

del servicio.

Cantidad de respuestas segtin el grado académico alcanzado

1. Creo que me gustaria utilizar este servicio con frecuencia. (| think | would like to use this service frequently)

pleta /College completed

High school diploma
ter's degree completed

M Doctorado completo / PhD completed

Cantidad de respuestas

1
- 2
3
Respuesta marcada

Figura 13:Cantidad de respuestas de la pregunta 1 segln el grado académico alcanzado.
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Segun la figura 14 de la pregunta 6 “Pienso que hay demasiada inconsistencia en
las opciones de este servicio”, 11 usuarios encontraron consistente las opciones de este
servicio (valores de la escala 1 y 2) lo que indica una interpretacion beneficiosa para el
prototipo. Asimismo, el promedio de esta pregunta es 1.7 siendo una tendencia muy

positiva para el prototipo, siendo el valor ideal esperado 1.

Cantidad de respuestas segtin el grado académico alcanzado

6. Pienso que hay demasiada inconsistencia en las opciones de este servicio. (1 thought there was too much inconsistency on th (grupo)

College completed
h school diploma

_ 's degree completed
4
1

o/ PhD completed

Cantidad de respuestas
L

Respuesta marcada
Figura 14:Cantidad de respuestas de la pregunta 6 segun el grado académico alcanzado.

Acorde a la figura 15 de la pregunta 8 “Encontre el servicio muy incomodo de
usar”, 13 usuarios niegan que este servicio sea incomodo de utilizar (valores de la escala
1y 2). Esto impacta directamente sobre la comodidad al utilizar este redisefio del servicio.
También, el promedio de esta pregunta es 1.5 siendo una indicacién de lo comodo que es
utilizar el servicio con el redisefio del prototipo. Tomando en cuenta que el valor ideal es

1, esta pregunta obtiene una tendencia muy positiva, respecto a las otras preguntas.
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Cantidad de respuestas segtin el grado académico alcanzado

8. Encontré el servicio muy incémodo de usar. (| found the service very uncomfortable to use) (agrupacién)

estas

Cantidad de respu

Respuesta marcada

Figura 15: Cantidad de respuestas de la pregunta 8 segun el grado académico alcanzado.

Igualmente, el analisis detallado de estas y de las demas preguntas se puede

encontrar en el anexo K: Reporte de usabilidad del prototipo utilizando SUS-BWS del

presente documento.

Por otro lado, después de realizar la formula de calificacién de SUS (System
Usability Scale, por sus siglas en inglés) (Brooke, 1996) de las preguntas impares y pares
por cada usuario, se obtuvo el puntaje total promedio de “74.29” en el prototipo. Para
realizar una mejor interpretacion de los resultados se utilizaron las diversas categorias
segun Jeff Suaro (Sauro, 2018). Entonces, se obtuvo una calificacion B, con rango
percentil entre “70 - 797, con adjetivo “Excelente — Bueno”, con admisibilidad
“Admisible” y NPS (Net Promoter Score, por sus siglas en inglés) “Pasivo” segun la
categorizacion de Jeff Sauro (Sauro, 2018). Para interpretar mejor estas calificaciones, se
realizara una comparacion en la figura 16 de los resultados del cuestionario SUS-BWS
BLAST y el cuestionario SUS-BWS Redesign BLAST. En esta figura, se puede apreciar
la calificacion “68.33” del disefio original de BLAST y la calificacion “74.29” del

redisefio de BLAST segun la calificacion de SUS (Brooke, 1996). Esto demuestra una
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mejora respecto a la usabilidad del disefio original del servicio web bioinformatico
BLAST (Kerfeld & Scott, 2011), pero se explicard méas sobre las diferencias de estas

calificaciones.

Comparacion de resultados SUS-BWS segtin cuestionario

. 74.29
68.33

Valor %

Cuestionario realizado

Figura 16: Comparacion de los resultados los cuestionarios SUS-BWS

En la figura 17, se muestran las calificaciones SUS del cuestionario SUS-BWS
segun el grado méximo alcanzado por los usuarios. Aqui los encuestados que cuentan con
doctorado completo dieron una calificacion SUS “82.08” promedio al servicio web
bioinformatico BLAST original, mientras que los usuarios con universidad completa

indican una calificacion SUS “40.83”.

La diferencia de estos indicadores se explica debido a los afios de experiencia en
uso de los servicios web bioinformaticos. Como se explico con los tres perfiles creados

con anterioridad, los usuarios de nivel basico son los que tienen como universidad
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méaxima alcanzada, mientras que los usuarios de nivel avanzado seria los que tengan un
doctorado alcanzado. Los usuarios que llevan pocos afios utilizando los servicios web
bioinformaticos entienden que hay problemas de usabilidad en las plataformas y que estas
pueden mejorar. Sin embargo, los usuarios que han utilizado por mas afios los servicios
web bioinforméticos son los que aceptan y asimilan los problemas de usabilidad como
parte de la tarea que realizan. Por lo tanto, es comprensible que los que han alcanzado
una universidad completa y utilicen un servicio bioinformético identifiquen y califiquen
con bajo puntaje el servicio actual de BLAST (40.83 calificacion SUS de la figura 17).
Es asi, que los usuarios que han alcanzado un doctorado punttan al servicio con (82.08
calificacion SUS de la figura 17). En comparacién con la figura 18, en la que se muestra
los resultados SUS-BWS del redisefio de Blast segln el grado académico, los usuarios
con universidad completa indicaron un alto puntaje al redisefio (75.00 calificacién SUS
de la figura 18). Viéndose esta diferencia tan notable de calificaciones segun el usuario,
se llega de igual forma a demostrar una mejora respecto a la usabilidad del disefio original
del servicio web bioinformatico BLAST (Kerfeld & Scott, 2011), puesto que se
resolvieron problemas puntuales en la evaluacion formativa desarrollada en este servicio

de tipo herramienta.
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Resultado SUS-BWS BLAST segtin el grado académico alcanzado

Indique el grado académico maximo alcanzado (Indicate the maximum academic degree achieved)

M Doctorado completo / PhD com..

100
Universitaria completa /Colleg..
M Total general
82.08
75
68.33
50
40.83
25
0 ‘
Doctorado completo / PhD comple.. Universitaria completa /College .. Total general

Grado méximo alcanzado

Figura 17: Resultado SUS-BWS BLAST segun el grado maximo alcanzado

Resultado SUS-BWS BLAST Redesign segtn el grado académico alcanzado

Indique el grado académico maximo alcanzado (Indicate the maximum academic degree achieved)
100 m poctorado completo/Ph..
¥ Maestria completa / Mas..
M Secundaria completa/ Hi..
Universitaria completa /..

M Total general

77.50
75.00 75.00 74.29

» 15 i
5 68.75
w
Q
o
Q
4
-
%
<<
@
w 50
=
o
%)
=
wn
E
o
a

25

0
Doctorado complet.. Maestria completa .. Secundaria comple.. Unlver5|tar|a compl.. Total general

Grado méaximo alcanzado

Figura 18: Resultado SUS-BWS BLAST Redesign segun el grado maximo alcanzado
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6.2.2.2 Medio de verificacion e Indicadores

El documento detallado del prototipo de interfaz de un servicio web bioinformético

de tipo herramienta se encuentra ubicado en el anexo K: Reporte de usabilidad del

prototipo utilizando SUS-BWS?° de este documento. En el cual, se ha realizado un

documento conteniendo los resultados de la evaluacion de usabilidad del prototipo
utilizando SUS-BWS (Bezerra Brandao et al., 2021), que cumple con la aprobacion de
los resultados de la evaluacion de usabilidad por medio de una revisién cualitativa basada

en juicio experto de usabilidad.

6.3 Discusion

En este capitulo se propuso elaborar un prototipo de interfaz de un servicio web
bioinforméatico de tipo herramienta BLAST (Kerfeld & Scott, 2011) resolviendo los
puntos de dolor en la evaluacién formativa del servicio haciendo uso de los lineamientos
para el disefio de esta, debido a la escasez de interfaces de servicios web bioinformatico
de tipo herramienta que resuelvan puntos de dolor de los usuarios (Pavelin et al., 2012).
Este prototipo tiene las funcionalidades “Home page”, “Blastp”y “Blastn” del servicio
web bioinformatico de tipo herramienta BLAST (Kerfeld & Scott, 2011). Asimismo, el
redisefio cumple con la aplicacién de los requerimientos para disefiar una interfaz de un
servicio web bioinformatico de tipo herramienta, elaborados en el capitulo anterior. Por
otro lado, se realizo una evaluacion de usabilidad utilizando el cuestionario SUS-BWS

(Bezerra Brandao et al., 2021) sobre el redisefio y se encuestaron a 14 usuarios de

servicios web bioinformaticos. De esta investigacion, se logré alcanzar el puntaje de

20 E] anexo K se encuentra en la parte final del documento.
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74.29 segun la calificacion SUS. Este puntaje se puede interpretar como “Bueno”, lo que
si se compara con “68.33” demuestra una mejora respecto a la usabilidad del disefio
original del servicio web bioinforméatico BLAST (Kerfeld & Scott, 2011). Por lo tanto,

se alcanzaron los resultados de forma beneficiosa que permitio concluir con este objetivo.
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Capitulo 7. Conclusiones y trabajos futuros

En este capitulo se detallaran las conclusiones y trabajos futuros del presente

proyecto de investigacion.

7.1 Conclusiones

Con el fin de resolver la falta de aplicacion de técnicas de experiencia de usuario
que puedan ser usadas durante el disefio de interfaces de servicios web bioinforméticos
de tipo herramienta (Bolchini et al., 2009), se busco elaborar el redisefio de la interfaz de
un servicio web bioinformético de tipo herramienta aplicando instrumentos de disefio
centrado en usuario. Por ese motivo, se plantearon tres objetivos especificos que permitan

concretar el objetivo general del presente proyecto de investigacion.

Antes que nada, se realizd una evaluacion de usabilidad formativa de un servicio
web bioinformaético de tipo herramienta. Para alcanzar este fin, se elabord un reporte que
identifique los problemas de servicios web bioinformaticos de tipo herramienta basado
en el estado del arte. Mediante una revision de literatura, se priorizaron tres de nueve
problemas encontrados como los méas urgentes de resolver. Cada uno de estos pertenece
a la categorizacion segln la calidad de interaccion, la facilidad de aprendizaje y la
satisfaccion subjetiva del punto de vista del usuario (Masip et al., 2011). Después, se
elaboré una estructura de evaluacion de usabilidad con usuarios utilizando el método de
pensamiento en voz alta para un servicio web bioinformatico de tipo herramienta. Los
materiales de la estructura fueron cruciales para ejecutar la evaluacion con usuarios de
servicios web bioinformaticos. Los resultados de la prueba de usabilidad aplicada al

servicio web bioinforméatico de tipo herramienta BLAST (Kerfeld & Scott, 2011)
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mostraron consistencia con la revision de literatura. Ademas, se analizaron las respuestas
de los usuarios para que estas puedan ser consideradas en el redisefio de interfaz de este
servicio. De la prueba realizada, se obtuvo un informe de tres hallazgos de la evaluacion.
En el cual se detallaron las carencias del servicio web bioinformatico. Cabe resaltar que
todos los resultados cumplieron con su respectivo indicador objetivamente verificable
que incluia una validacion basada en un juicio experto de usabilidad, por lo que, se puede
afirmar que concluy6 este objetivo especifico: “Realizar una evaluacion de usabilidad

formativa de un servicio web bioinformatico de tipo herramienta”.

Después, se propuso identificar los puntos de dolor a resolver para el redisefio de
una interfaz de un servicio web bioinformatico de tipo herramienta. Con este fin, se
realizaron entrevistas a dos usuarios de servicios web bioinformaticos. Para esto, se
elaboraron cinco preguntas con el fin de extraer informacion sobre los puntos de dolor de
ellos respecto a los servicios web bioinforméticos de tipo herramienta. Después de
analizar los resultados de las entrevistas, fue posible interpretar las necesidades y los
puntos de dolor de los usuarios. Gracias a esto fue posible elaborar los perfiles de usuarios
y mapas de empatia para retratar tres niveles de experiencia de los usuarios (basico,
intermedio y avanzado) en el campo de la bioinforméatica. Asimismo, se efectué un
analisis para explicar los puntos de dolor identificados en los mapas de empatia. A partir
de este andlisis, se logré elaborar un informe de doce requerimientos a considerar en el
redisefio de una interfaz de servicio web bioinformatico, en el que se detallan los
requerimientos y las especificaciones de uso de tres categorias desde el punto de vista del
usuario (facilidad de aprendizaje, calidad de interaccion y subjetividad) (Masip et al.,

2011). Con todo lo hallado anteriormente, se concluye que con los requerimientos
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propuestos se puede realizar un prototipo de interfaz de un servicio web bioinformético
de tipo herramienta que considere las necesidades y puntos de dolor de sus usuarios. En
consecuencia, los resultados esperados de este objetivo fueron los previstos, por ende, se
da por concluido este objetivo especifico: “ldentificar puntos de dolor a resolver para el

redisefio de una interfaz de un servicio web bioinformatico de tipo herramienta”.

Por ultimo, se presentd un prototipo de interfaz como redisefio del servicio web
bioinforméatico BLAST (Kerfeld & Scott, 2011), porque existe una escasez de interfaces
de servicios web bioinformético de tipo herramienta que resuelvan puntos de dolor de los
usuarios (Pavelin et al., 2012). Este prototipo tiene las funcionalidades “Home page”,
“Blastp”y “Blastn” de la herramienta bioinformatica BLAST (Kerfeld & Scott, 2011).
Ademaés, cumple con la aplicacién de los requerimientos para disefiar una interfaz de un
servicio web bioinformatico de tipo herramienta. Por otro lado, se realiz6 una evaluacion
de usabilidad utilizando el cuestionario SUS-BWS (Bezerra Brandao et al., 2021) sobre
el redisefio de interfaz del servicio web bioinforméatico BLAST (Kerfeld & Scott, 2011).
Se encuestaron a 14 usuarios de servicios web bioinformaticos y se obtuvo que el puntaje
del prototipo cuenta con 74.29 segun la calificacion SUS. Este puntaje se puede
interpretar como “Bueno”, lo que si se compara con 68.33 segun la calificacion SUS del
cuestionario realizado al servicio web informatico original BLAST demuestra una mejora
respecto a la usabilidad del servicio web bioinformatico BLAST (Kerfeld & Scott, 2011).
Esto se pudo lograr resolviendo problemas especificos de este servicio de tipo
herramienta a lo largo del presente proyecto de investigacion. Por ende, se alcanzaron los
resultados esperados de forma satisfactoria que permitieron concluir con este objetivo:

“Elaborar un prototipo de interfaz de un servicio web bioinformatico de tipo herramienta
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resolviendo los puntos de dolor identificados haciendo uso de los lineamientos para el
disefio”.

Finalmente, con todos los objetivos especificos alcanzados se puede afirmar que se
cumplié con lograr el objetivo del proyecto: “Redisefio de interfaz de un servicio web
bioinformatico de tipo herramienta aplicando instrumentos de disefio centrado en el

usuario”.

7.2  Trabajos futuros

Como trabajos futuros de este proyecto de investigacion, se propone la
implementacion del prototipo disefiado del servicio web bioinforméatico BLAST (Kerfeld
& Scott, 2011), puesto que se ha realizado la etapa de redisefio del software basado en un
disefio centrado en el usuario. Ademas, como se ha elaborado un listado de requerimientos
para el disefio de servicios web bioinformaticos de tipo herramienta, se puede realizar
como trabajo futuro el disefio de un nuevo servicio siguiendo este listado. Por otro lado,
se realizo el redisefio del servicio web bioinforméatico BLAST (Kerfeld & Scott, 2011),
pero podria replicarse esta investigacion con otro servicio de tipo herramienta como
MGNify (Mitchell et al., 2020), aprovechando la red de contacto e investigaciones de la
Dra. Hirsh. Finalmente, para evaluar el prototipo disefiado se realizé una evaluacion
sumativa con el cuestionario SUS-BWS (Bezerra Brandao et al., 2021), por lo que se
podria adicionar un metodo de estimacion de este prototipo con una evaluacion heuristica

basada en las 10 heuristicas de Nielsen (Nielsen et al., 1990).
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ANnexos

Anexo A: Formulario de Extracciéon

El documento 20152354 JohanaDiaz LaylaHirsh JosePowSang AnexoA.xlsx contiene

el formulario de extraccion utilizado para el Capitulo 3y se encuentra en la hoja nombrada

como tal.
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Anexo B: Plan de Proyecto

En este anexo se detallard el plan del proyecto incluyendo la justificacion, la

viabilidad, el alcance, las restricciones y los riesgos.

1. Justificacion

La bioinformética aprovecha diversas caracteristicas de la informética y las aplica
al campo cientifico (Can, 2014). Entonces, como resultado, en esta area, se realizan
diversas publicaciones en revistas de investigacion bioinformética, mientras que hay
revistas aplicadas a otras areas que tienen un impacto bajo. Por otro lado, existe una gran
necesidad por hacer uso de herramientas bioinforméticas que faciliten el trabajo manual
del investigador (Bolchini et al., 2009). A pesar de que los cientificos puedan crear
diversos servicios web bioinformaticos, estos no llegan a ser utilizados, debido a que la
herramienta no es usable (Bolchini et al., 2009). Por ende, con este trabajo de
investigacion se desea proporcionar una solucion que permita tratar de evitar que diversos
servicios web bioinforméticos de tipo herramienta con vital importancia continden sin la
posibilidad de poder contar con una serie de lineamientos de usabilidad.

Esperemos que como consecuencia de cumplirse los lineamientos de usabilidad a
un servicio web bioinformético de tipo herramienta, se consigan mas citaciones o que
estas repercutan en mayor grado en las investigaciones realizadas. EIl primer beneficiado
con el uso de estos lineamientos seria el usuario, ya que obtendria un servicio web

bioinformatico sencillo de usar cuando se requiere automatizar trabajos manuales.
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2. Viabilidad

En esta seccion se detallara la viabilidad del proyecto de fin de carrera.
Inicialmente, sobre la viabilidad técnica, todos los servicios web bioinforméticos de tipo
herramienta?! que se necesitan analizar son de acceso libre o abiertos, por lo que se puede
asegurar la factibilidad de la realizacion del proyecto. Por otro lado, para la viabilidad
operativa, se necesita la participacion de investigadores en el area de Bioinformatica para
que sean parte de las evaluaciones de usabilidad de los servicios mencionados. Ademas,
se requiere de la participacion de un experto en el area de Usabilidad que se encargue de
realizar observaciones y aprobar los resultados esperados del proyecto. Estos
colaboradores seran contactados por medio de los asesores de tesis quienes estan
involucrados en estas areas y son parte de una red de contactos internacional.

Ademas, sobre la viabilidad temporal, la planificacion del proyecto es de 4 meses,
por lo que las actividades y tareas de cada resultado esperado seran realizadas durante ese
lapso de tiempo, que inicia en agosto del 2021 y culmina en noviembre del mismo afio.

Asimismo, sobre la viabilidad econémica, se cuenta con licencias educativas para
las distintas herramientas necesarias del proyecto y con acceso libre a los servicios web
bioinformaticos, por lo que no requiere inversibn econdmica externa que sea de gran

impacto.

3. Alcance
El presente proyecto de fin de carrera involucra a dos areas en especifico,

Ingenieria de Software y Ciencias de la Computacion. Para comenzar, la primera area es

21 Estos servicios web bioinforméticos se acceden por medio del EMBL-EBI.
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la que méas relevancia tiene en el trabajo, puesto que se comprende méas métodos,
procedimientos e instrumentos metodoldgicos de usabilidad de esta area dentro de la
investigacion (Chimarro Chipantiza et al., 2015). Por otro lado, se incluira la segunda
area, puesto que se trabajara en el campo de la bioinformatica y sobre un servicio web de
tipo herramienta, por ejemplo, BLAST ?*(Kerfeld & Scott, 2011). Cabe resaltar que no
se abordaran los servicios de tipo base de datos.

Por consiguiente, se han elaborado tres objetivos. ElI primero es realizar una
evaluacion de usabilidad formativa de un servicio web bioinforméatico de tipo
herramienta. Entre sus resultados, incluye un reporte de problemas identificados del
servicio web bioinformaético de tipo herramienta basado en estado del arte, un documento
con estructura y protocolo para una prueba de usabilidad y un reporte de los resultados
de las pruebas realizadas con el método de pensamiento en voz aplicando el documento
anteriormente mencionado (Massa et al., 2012).

El segundo objetivo comprende identificar los puntos de dolor a resolver para el
redisefio de una interfaz de un servicio web bioinformatico de tipo herramienta. Se plantea
realizar las entrevistas con usuario a través de la herramienta de videoconferencia Zoom
(Archibald et al., 2019), un informe de los puntos de dolor identificados en las entrevistas
y otro sobre los requerimientos a considerar para realizar la interfaz del siguiente objetivo.

El tercer objetivo implica elaborar un prototipo de interfaz de un servicio web
bioinformatico de tipo herramienta resolviendo los puntos de dolor identificados haciendo
uso de los lineamientos para el disefio de la misma. Se realizard una propuesta de

prototipo de interfaz de un servicio web bioinformatico de tipo herramienta utilizando la

22 pagina web del servicio web bioinformatico BLAST: https://blast.nchi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
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herramienta Figma (Design, 2017) y se realizard una evaluacion de usabilidad del

prototipo utilizando el cuestionario SUS-BWS (Bezerra Brandao et al., 2021).

4. Limitaciones

En esta seccion se tiene una limitante. La cantidad de participantes para las pruebas
de usuario o cuestionarios. Si esta cantidad no Ilegara a cubrir el minimo de participantes,
esto implicaria una limitacion para el proyecto, puesto que debe de ser mitigada

inmediatamente como se detalla en la identificacion de los riesgos.

5. Identificacion de los riesgos del proyecto

En este apartado se detallaran los riesgos del proyecto. Estos son explicados por
nombre, probabilidad, impacto, severidad, mitigacion y contingencia en la Tabla 16. La
leyenda de los valores detallados para probabilidad, impacto y severidad se encuentran
en la Tabla 15. La severidad del riesgo es la multiplicacion del impacto con la

probabilidad de un riesgo.

Tabla 15: Leyenda de probabilidad e impacto de los riesgos

Valor Probabilidad Impacto Severidad

Muy bajo | 20% 1

Bajo 40% 2 Probabilidad por
Medio | 60% 3 Impacto

Alto 80% 4

Muy alto | 100% 5
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Tabla 16: Riesgos identificados del proyecto

referencia de diversos usuarios
alternativos a participar en las
pruebas con usuario.

Nombre RI1. El nGmero minimo de RI2. La disponibilidad de
participantes para las pruebas | tiempo de los usuarios no
con usuario no es alcanzado. concuerda con el cronograma

del proyecto.

Probabilidad | 20% 40%

Impacto 3 4

Severidad 60 (Bajo) 120 (Medio)

Mitigacion Se debe de contar con una Se debe de coordinar con dos

semanas de anticipacion las
reuniones con los usuarios

Se debe de contar con usuarios
alternativos en caso la
disponibilidad del usuario no
pueda ser mitigada.

Contingencia

Se deberia coordinar con uno
de los usuarios alternativos a
participar en las evaluaciones
de usabilidad.

Se debe de coordinar las
reuniones con los usuarios
alternativos para que participen
de las evaluaciones de
usabilidad.

6. Estructura de descomposicion del trabajo

Para la planificacion de este proyecto se ha elaborado una Estructura de

Descomposicion del Trabajo (EDT) en la Figura 19. Ademas, para la ejecucion del

mismo, se ha elaborado, en la Figura 20, el detalle de los entregables.
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Entregable 1: Problematica,
Marco Conceptual, Estado
del Arte

Entregable 2: Resultados
esperados, Herramientas,
métodos y procedimientos

Entregable 3: Alcance y
Limitaciones

Entregable 4: Plan de
proyecto

E.P. 1.1: Ficha de
l=  registro de idea de -
tesis y asesor

E.P. 2.1: Arbol de
objetivos. Objetivos
generales y especificos

E.P. 1.2: Protocolo de
revision . Disefo de
formulario de
extraccion

E.P. 1.3: Reporte de
ejecucion de la

"| revision. Formulario de

extraccion

E.P. 1.4: Avance del
~| reporte de ejecucion
de la revision.

E.P. 1.5: Marco
conceptual.
Problematica

i

Figura 19: Anexo B: Estructura de descomposicion del trabajo de planificacion del proyecto

Ejecucion del proyecto

]

Realizar una evaluacion de usabilidad
formativa de un servicio web
bioinformatico de tipo herramienta.

Identificar puntos de dolor a resolver para
el redisefio de una interfaz de un servicio
web bioinformatico de tipo herramienta

Elaborar un prototipo de interfaz de un
servicio web bioinformatico de tipo
herramienta resolviendo los puntos de
dolor identificados haciendo uso de los
lineamientos para el disefio de la misma

Documento con los problemas
- identificados del servicio web
bioinformatico de tipo herramienta

Documento conteniendo las transcripciones
[ . ” .
de las entrevistas realizadas a los usuarios

Documento con estructura y protocolo de
la prueba de usabilidad

Documento conteniendo el andlisis de las
entrevistas realizadas

Documento explicando cada uno de los
hallazgos con el método utilizado

Documento detallando los puntos de dolor
Lo encontrados en el servicio web
bioinformatico de tipo herramienta

Documento conteniendo los resultados
-»| de pruebas de evaluacion de usabilidad
realizadas

Documento conteniendo la especificacion

+| de los requerimientos a considerar en el
redisefio de una interfaz

Documento de presentacion de prototipo de
interfaz de un servicio web bioinformatico de
tipo herramienta

Documento conteniendo los resultados de la
- evaluacion de usabilidad del prototipo
utilizando SUS-BWS

Figura 20:Anexo B: Estructura de descomposicion del trabajo de la ejecucién del proyecto
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7. Lista de tareas

Se describe el listado de tareas de la planificacion del proyecto. En la Tabla 17, se
detalla el identificador de la tarea, el nombre de esta, la duracion en dias, el esfuerzo
asociado en horas-persona y el costo estimado en soles. De la misma forma, se explicaran
las actividades de ejecucion de cada objetivo del proyecto en las tablas 18, 19 y 20.
Ademas, el célculo realizado para el costo estimado se encuentra detallado en la seccién

“Costo del proyecto”.
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Tabla 17:Anexo B: Tabla de las tareas de la planificacion del proyecto

104

ID | Tarea Duracion Esfuerzo asociado | Costo
estimada estimado
(dias) (horas-persona) (Sl)

T1 |EP.LL F_|cha de registro de 7 7 350
idea de tesis y asesor

T2 | E.P. 1.2: Protocolo de revision.
Disefio de formulario de 7 7 350
extraccion

T3 | E.P. 1.3: Reporte de ejecucion
de la revision. Formulario de 7 7 350
extraccion

T4 EP 1._4,: Avance d(_al_r,eporte de 7 ; 350
ejecucion de la revision.

T5 | E.P. 1.5:/Marco conceptual. 7 7 350
Problematica

T6 | Entregable 1: Problematica,
Marco Conceptual, Estado del | 4 4 200
Arte

T7 | E.P. 2.1: Arbol de objetivos.
Obijetivos generales y 10 10 500
especificos.

T8 | Entregable 2: Resultados
esperados, Herramientas, 18 18 900
métodos y procedimientos

T9 E_ntr_ega_ble 3: Alcance y 17 17 850
Limitaciones

T10 | Entregable 4: Plan de proyecto | 10 10 500

T11 | Reunion semanal con los _ 12 o 1200
asesores del proyecto. Tesista.

T12 | Reunidn semanal con los
asesores del proyecto. Asesores | 12 48 7200

de tesis.
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Tabla 18:Anexo B: Tareas para la ejecucién del objetivo 1 del proyecto

105

ID | Tarea Duracion | Esfuerzo Costo
estimada | asociado estimado
(dias) (horas-persona) (S)
Al | Identificar los problemas del servicio web
e » : ) 3 9 450

bioinformatico de tipo herramienta.

A2 | Definir la priorizacion y categorizar los problemas
identificados del servicio web bioinformatico de 2 6 300
tipo herramienta.

A3 | Crear el cuestionario para la evaluacién de
usabilidad del servicio web bioinformatico de tipo | 2 6 300
herramienta.

A4 | Crear el consentimiento informado de usuarios
para la evaluacion de usabilidad del servicio web 2 6 300
bioinformatico de tipo herramienta.

A5 | Crear las pruebas de evaluacién de usabilidad
utilizando pensamiento en voz alta al servicio web | 2 6 300
bioinformatico de tipo herramienta.

A6 | Elaborar el reporte de estructura y protocolo de la
prueba de evaluacion del servicio web 2 6 300
bioinformatico de tipo herramienta.

A7 | Validacion de los resultados de las pruebas por
juicio experto al servicio web bioinformatico de /A 2 1200
tipo herramienta

A8 | Aplicar las pruebas de evaluacion de usabilidad
utilizando pensamiento en voz alta al servicio web | 3 9 450
bioinformatico de tipo herramienta.

A9 | Aplicar el cuestionario a usuarios del servicio web

- o i . 3 9 450

bioinformatico de tipo herramienta.

A10 | Elaborar el reporte de resultados de la prueba de
evaluacion de usabilidad del servicio web 2 6 300
bioinformatico de tipo herramienta.

All | Elaborar el informe de hallazgos en el método
utilizado, pensamiento en voz alta, al servicio web | 4 12 600

bioinformatico de tipo herramienta.
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Tabla 19:Anexo B: Tareas para la ejecucion del objetivo 2 del proyecto
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ID | Tarea Duraciéon | Esfuerzo Costo
estimada | asociado estimado
(dias) (horas- (/)
persona)
Al12 | Elaborar el protocolo de entrevista para los
usuarios de un servicio web bioinformético de tipo | 2 6 300
herramienta.
Al3 Reallz_ar_ las ent,rgwstas a los usuarios del servicio 5 623 + 1824 2400+900
web bioinformatico de tipo herramienta.
Al14 | Transcribir el video de las grabaciones de las
entrevistas realizadas a los usuarios del servicio 4 12 600
web bioinformatico de tipo herramienta.
A5 | Identificar los puntos de dolor utilizando los
instrumentos de usabilidad en un servicio web 2 6 300
bioinformatico de tipo herramienta.
A16 | Aplicar el instrumento de usabilidad al servicio
S - . . 3 9 450
web bioinformatico de tipo herramienta.
Al7 | Identificar los requerimientos basados en las
entrevistas realizadas a los usuarios del servicio 2 6 300
web bioinformatico de tipo herramienta.
A18 | Elaborar un documento con la definicion de
requerimientos usabilidad validado medio de juicio 5 15104525 750+3000

experto de usabilidad para interfaces de servicios
web bioinformaticos de tipo herramienta.

23 Se toma en cuenta la hora-persona en base al usuario de servicio web bioinformatico

24 Se toma en cuenta la hora-persona en base al tesista

%5 Se toma en cuenta la hora-persona en base al experto de usabilidad
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Tabla 20:Anexo B: Tareas para la ejecucion del objetivo 3 del proyecto

107

ID | Tarea Duraciéon | Esfuerzo Costo
estimada | asociado estimado
(dias) (horas- (/)
persona)
A19 | Elaborar un prototipo de interfaz en base a los
requerimientos encontrados de un servicio web 7 35 1750
bioinformatico de tipo herramienta.
A20 | Revisar el prototipo por medio de juicio experto
de usabilidad para el disefio de interfaces de
o . - . 7 7 4200
servicios web bioinformaticos de tipo
herramienta.
A21 | Elaborar el reporte de evaluacion de usabilidad
del prototipo de interfaz utilizando el cuestionario | 7 21 1050
SUS-BWS al servicio web bioinformatico.
A22 Reallzar_ Ig evaluaglc_)n de u§a1_b|I|dad con usuario 7 79 + 2110 2800+1500
del servicio web bioinformatico.
A23 | Revisar el documento por medio de juicio experto
de usabilidad para el disefio de interfaces de
o L . . 7 7 4200
servicios web bioinformaticos de tipo
herramienta.
Tabla 21:Anexo B: Tareas de ejecucidn de las reuniones del proyecto
ID | Tarea Duracién | Esfuerzo Costo
estimada | asociado estimado
(dias) (horas-persona) (S)
A4 Reu_nlon semanal con los asesores del proyecto. 12 24 1200
Tesista.
A5 Reunion semangl con los asesores del proyecto. 12 48 7900
Asesores de tesis.
A%6 Reumpn con I(_)s asesores del proyecto. Asesor en 9 4 320
usabilidad bioinformatica.
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8. Cronograma del proyecto

En esta seccion se explicara el cronograma con las diversas actividades que se
realizardn durante el proyecto. En la Figura 21, se muestra una vista mensual de los
entregables realizados durante la planificacion del proyecto. De la misma manera, en la
Figura 22, 23 y 24 se muestra una vista diaria de las tareas y resultados de la ejecucion

de los objetivos 1, 2 y 3 del proyecto.

March 2021 May Jun
Actividad

' ' E1

B E1.1 ‘

B E1.2 ¢

B E13 ¢

£ E14 ¢

& E15 ¢

& E21 & E2

1 E3 P E3

Figura 21: Anexo B: Vista mensual de la planificacion del proyecto de tesis. Fuente propia.
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Aa Actividad
Y 02
» R4

A12

Al13

Al4d
» RS

A15

Al
» Rb

A1T7

A18

September 2021
Y 02
» R4
Al12
A13

Figura 22: Anexo B: Vista diaria de la ejecucién del objetivo 1 del proyecto de tesis. Fuente propia.

Vista Diaria

1 12 13 14 15 16 17 18 18 20 21 22 23 24 2]

Ald
+» R5
Al15
Alb
» R6
A1T7

A1B

Figura 23: Anexo B: Vista diaria de la ejecucién del objetivo 2 del proyecto de tesis. Fuente propia.
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September 2021 Vista Semanal

Aa Actividad 20 3 10 24 11
¥ 03 ¥ 03

» R7 % R7

Al19 A19

A20 A20

» R8 %+ R8

A21 A21

A22 A22

A23 A23

Figura 24: Anexo B: Vista semanal de la ejecucion del objetivo 3 del proyecto de tesis. Fuente propia.
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Sumado a esto, se adjunta un documento Excel en el cual se detalla mas informacion
acerca del cronograma del proyecto como actividades, fechas de inicio y fin, dependencia,

duracion de dias, semana de entrega, etc.

Enlace del documento: https://docs.google.com/spreadsheets/d/INEfknl1ew9JSIxvKTsL -

GW2pXLaoD2xU/edit#gid=36877098

9. Lista de recursos
A continuacién, se mencionan las personas involucradas, materiales requeridos,
estandares utilizados, equipamiento y herramientas requeridas como recursos para el

proyecto.

9.1  Personas involucradas

e Asesores de tesis
o Dra. Layla Hirsh: Cuenta con un doctorado en Biociencia y
Biotecnologia, cuenta con una maestria en Ciencias de Computacion, es
investigadora en el Consejo Nacional de Ciencia, Tecnologia e Innovacion
Tecnologica (CONCYTEC), es docente y egresada de Pontificia
Universidad Catdlica del Peri (PUCP) en la carrera de Ingenieria
Informatica y es colaboradora del Instituto de Bioinformatica Europeo

(EMBL-EBI).
o Dr. José Pow-Sang: Tiene un doctorado en Ingenieria Informaética y una
maestria en Ingenieria de Software, es investigador en el Consejo Nacional

de Ciencia, Tecnologia e Innovacion Tecnoldgica (CONCYTEC), es
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docente y egresado de la Pontificia Universidad Catolica del Peru (PUCP)
en la carrera de Ingenieria Informatica.
e Usuarios de servicios web bioinformaticos
Son investigadores del campo de bioinformatica los cuales seran
evaluados durante las pruebas de usabilidad debido a que utilizan servicios
web bioinformatica.
o Dr. Gustavo Parisi: Director de la Licenciatura en Bioinformética en la
Universidad Nacional de Quilmes?®.
o Ing. Emilio Garcia: Ingeniero de software en Laboratorio Europeo de
Biologia Molecular - Instituto Europeo de Bioinformatica (EMBL-EBI)?'.
o Dra. Julia Marchetti: Investigadora postdoctoral del Grupo de

Bioinformatica Estructural®.

e Experto en Usabilidad
Profesionales con experiencia en el area de Usabilidad que ayudaran a
validar los resultados esperados del proyecto.
o Dr. José Pow-Sang. Doctor en Ingenieria Informética. Ponente y

organizador de conferencias internacionales de Usabilidad.

e Asesor en usabilidad bioinformatica

26 perfil de Dr. Gustavo Parisi basado en https:/scholar.google.com.ar/citations?user=3RAUzdIAAAAI&hI=en

27 perfil de Ing. Emilio Garcia basado en https://www.linkedin.com/in/gariem/?originalSubdomain=uk

28 perfil de Dra. Julia Marchetti basado en https://www.linkedin.com/in/juliamarchettiin/?originalSubdomain=ar
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Profesional con experiencia en el area de Usabilidad y en el area de
Bioinformatica que brindara asesoria para el desarrollo del presente trabajo.
o Ing. Manuel Bezerra Brandao: Egresado de la carrera de Ingenieria

Informatica con una investigacion sobre la Usabilidad en servicios web
bioinformaticos. Creador del cuestionario SUS-BWS, herramienta que

serd utilizada (Bezerra Brandao et al., 2021).

e Tesista
Estudiante que desarrolla un nuevo disefio de interfaz de servicios web
bioinformaticos de tipo herramienta.
o Johana Diaz: Estudiante de Pregrado de la carrera de Ingenieria
Informatica en PUCP.
9.2.Materiales requeridos para el proyecto

Para el desarrollo de esta investigacion no se requieren de materiales.

9.3.Estandares utilizados en el proyecto
En este trabajo de investigacion se utilizara el siguiente estandar:

e ISO/IEC 25000. Requisitos y evaluacion de la calidad del sistema y del

software (siglas en inglés SQuaRE) (for Standardization (ISO), 2005).

9.4.Equipamiento requerido

Para el desarrollo de este proyecto se requiere de una laptop con acceso a internet.
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9.5.Herramientas requeridas

Formularios en linea. Estos son un listado de preguntas planteadas con el
objetivo de rescatar informacion relativa a la interaccion de los usuarios con
el sistemay la percepcion subjetiva de estos sobre la experiencia en su manejo
(Massa et al., 2012). La herramienta que se propondra para este fin sera

Google Forms (Curts, 2017).

Plataforma de videoconferencia. Para las entrevistas con usuario se
dispondra de la herramienta Zoom (Archibald et al., 2019). Esta plataforma es
recomendada para evaluar y promover innovaciones en métodos en linea

(Archibald et al., 2019).

Herramienta de creacién de prototipado. Se utilizard Figma (Design,
2017). En esta herramienta se disefiaran los perfiles de usuarios y los mapas
de empatia de bioinforméticos. También, se elaborara el prototipo de interfaz
de un servicio web bioinformatico de tipo herramienta haciendo uso de los

lineamientos para el disefio de interfaces.

Instrumento sumativo. Se llevara a cabo el cuestionario SUS-BWS (Bezerra
Brandao et al., 2021). Este instrumento permite cuantificar la usabilidad de
una interfaz grafica de un servicio web bioinformatico mediante una serie de

preguntas realizadas a los usuarios (Bezerra Brandao et al., 2021).
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10.  Costeo del proyecto

En la Tabla 22, se muestra el costeo del trabajo de investigacion detallando item,
descripcidn, unidad, cantidad, valor unitario, monto total y monto acumulado de cada
especificacion. Se realiza en base a las personas involucradas, los bienes y equipos, y las

licencias de software.

Tabla 22:Anexo B: Tabla de Costeo del proyecto

i Valor | Monto | Monto
Item | Descripcion Unidad | Cantidad | Unitario | Total | Acumulado
(S1)) (S1) |(S)
0 | Costo del proyecto - - - - 55,664
1 | Personas involucradas - - - - 49,520
1.1 | Asesores de tesis Horas |96 150 14,400
Usuarios de servicios web
1.2 | bioinformaticos Horas |13 400 5,200
1.3 | Experto en Usabilidad Horas |21 600 12,600
1.4 | Tesista Horas |340 50 17,000
1.5 | Asesor en usabilidad bioinformatica Horas |4 80 320
2 | Bienes y equipos - - - - 5,400
2.1 | Laptop ASUS X542UQ Equipo |1 3,000 |3,000
2.2 | Servicio de conexion a internet Meses |8 300 2,400
3 | Licencias de software - - - - 744
3.1 | Google Forms Meses |4 21%9 84
3.2 |Figma Meses |4 473 188
3.3 | Zoom Meses |8 5931 472

29 Basado en el costo de la licencia G-Suite Basic.
30 Basado en el costo de la licencia Figma Free.

31 Basado en el costo de la licencia Zoom Pro.
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Anexo C: Reporte de problemas identificados del servicio web

bioinformatico de tipo herramienta basado en estado del arte

En este anexo se detalla el contenido del reporte de problemas identificados del
servicio web bioinformatico de tipo herramienta basado en el estado del arte. Se presenta
una introduccion, la identificacion de los problemas de un servicio web bioinformatico,

la categorizacion de estos y, por Gltimo, su priorizacion.

1. Introduccion

El objetivo de este documento es encontrar los problemas de usabilidad en el disefio
de una interfaz para que estos puedan ser subsanados en la ejecucion de este proyecto de
investigacion (Lilliam et al., 2013). Por un lado, se tomaran en cuenta las perspectivas de
la experiencia de usuario para categorizar los puntos de dolor (Masip et al., 2011). Por

ultimo, se priorizan estos dentro de los servicios web bioinformaticos.

2. ldentificacién

Se realizd una revision sistematica®? para responder a la siguiente pregunta de
investigacion ¢Cudles son los puntos de dolor en el disefio de una interfaz de un servicio
web bioinformatico y cuales son sus especificaciones?®® Una vez respondida esta
interrogante, se vincularon los puntos de dolor encontrados como un listado de nueve
problemas sobre los servicios web bioinformaticos desde el punto de vista de los usuarios

(Masip et al., 2011).

32 |a revision sistematica es detallada en el Capitulo 3. desde la pagina 25.

33 a respuesta completa de la pregunta se encuentra en la pagina 36 del Capitulo 3.
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1)

2)

3)

4)

5)

6)

7)

8)

Los usuarios no pueden diferenciar o interpretar los mensajes de error que les
aparecen (Bolchini et al., 2009; He et al., 2019; Machado et al., 2018; Paix&o-
Cortes et al., 2018; Suciu et al., 2015).

Los usuarios no tienen una manera de guiarse durante su navegacion en la
herramienta bioinformética (Machado et al., 2018; Morrison-Smith et al., 2015;
Paixao-Cortes et al., 2018).

Los usuarios no comprenden las herramientas que estan usando y, como resultado,
cometen errores (Morrison-Smith et al., 2015).

El problema principal para un usuario es que, para poder realizar una tarea de una
forma especifica, se tiene que considerar la curva de aprendizaje antes de realizar
la tarea (Bartlett et al., 2012; Bartlett & Neugebauer, 2008; Cannataro & Guzzi,
2014; Morrison-Smith et al., 2015).

Los usuarios no pueden deshacer sus propias acciones y no entienden como
continuar utilizando la herramienta (Machado et al., 2018; Paix&o-Cortes et al.,
2018; Suciu et al., 2015).

Los usuarios no pueden interpretar los gréficos y tablas que se les muestra (Power
& Jirgensen, 2010).

Los usuarios expresan que la paleta de colores no era consiste en diversas pestafias
y que el disefio no es minimalista (Bartlett & Neugebauer, 2008; Kamdar et al.,
2014; Kim et al., 2009; Machado et al., 2018; Paixdo-Cortes et al., 2018;
Rutherford et al., 2010).

Los usuarios expresaron que no pueden trabajar con una paleta de colores clara,

puesto que invierten diversas horas frente al computador y esto les dafiaria la vista
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(Bartlett & Neugebauer, 2008; Kamdar et al., 2014; Kim et al., 2009; Machado et
al., 2018; Paixdo-Cortes et al., 2018; Rutherford et al., 2010).
9) Los usuarios esperan que las interfaces sean consistentes en el uso de colores,

etiquetas y mensajes (Kim et al., 2009).

En conclusién, se identificaron que los tres primeros problemas estan relacionados
con la legibilidad de informacion o contenido del servicio web bioinformatico (Bolchini
et al., 2009; He et al., 2019; Machado et al., 2018; Morrison-Smith et al., 2015; Paix&o-
Cortes et al., 2018; Suciu et al., 2015). Por consiguiente, los posteriores tres estan
vinculados con la dificultad de aprender de los servicios web bioinforméticos (Bartlett et
al., 2012; Bartlett & Neugebauer, 2008; Cannataro & Guzzi, 2014; Javahery et al., 2004;
Machado et al., 2018; Morrison-Smith et al., 2015; Paix&o-Cortes et al., 2018; Power &
Jirgensen, 2010). Los ultimos tres problemas estarian detallando que los usuarios no
encontraron visualmente atrayente los servicios web bioinforméaticos (Bartlett &
Neugebauer, 2008; Kamdar et al., 2014; Kim et al., 2009; Machado et al., 2018; Paix&o-

Cortes et al., 2018; Rutherford et al., 2010).

3. Categorizacion

Los puntos de dolor identificados anteriormente se pueden dividir en tres
categorias. Estas estdn basadas en la perspectiva de los usuarios bioinformaticos y se

detallan a continuacién:
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Calidad de interaccion

Desde esta perspectiva, se ha encontrado que el contenido del servicio web
bioinformatico no es legible para el usuario de un servicio web bioinformatico
(Bolchini et al., 2009; He et al., 2019; Machado et al., 2018; Morrison-Smith et
al., 2015; Paix&o-Cortes et al., 2018; Suciu et al., 2015).

Se sabe que los usuarios no pueden diferenciar o interpretar los mensajes de
error que les aparecen en un servicio web bioinformatico de tipo herramienta
(Bolchini et al., 2009; He et al., 2019; Machado et al., 2018; Paixdo-Cortes et al.,
2018; Suciu et al., 2015). Esto tiene como consecuencia que los usuarios no
puedan solucionar sus errores (Bolchini et al., 2009; He et al., 2019; Machado et
al., 2018; Paixdo-Cortes et al., 2018; Suciu et al., 2015).

Por otro lado, como el usuario no tiene una manera de guiarse durante su
navegacion en la herramienta bioinformatica, se crea una confusion para este que
impide realizar el flujo continuo de tareas (Machado et al., 2018; Morrison-Smith
et al., 2015; Paixdo-Cortes et al., 2018).

Adicionalmente, los usuarios no comprenden las herramientas que estan
usando y, como resultado, cometen errores (Morrison-Smith et al., 2015).

Facilidad de aprendizaje

Desde la perspectiva de la facilidad de aprendizaje, los usuarios tienen
dificultades para utilizar un servicio web bioinforméatico por primera vez
(Bartlett et al., 2012; Bartlett & Neugebauer, 2008; Cannataro & Guzzi, 2014;
Javahery et al., 2004; Machado et al., 2018; Morrison-Smith et al., 2015; Paix&o-

Cortes et al., 2018; Power & Jurgensen, 2010).
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Cuando un usuario tiene dificultades para realizar una tarea de forma
especifica y no consider6 la curva de aprendizaje de un servicio web
bioinformatico no puede saber qué pasos seguir para realizar dicha actividad
(Bartlett et al., 2012; Bartlett & Neugebauer, 2008; Cannataro & Guzzi, 2014;

Morrison-Smith et al., 2015).

Las dificultades que un usuario presenta es que no puede deshacer sus
propias acciones y no entiende cdmo continuar utilizando el servicio web
bioinformatico de tipo herramienta (Machado et al., 2018; Paixdo-Cortes et al.,

2018; Suciu et al., 2015).

Por Gltimo, el usuario no puede interpretar las tablas o gréaficos que se le

muestran en diversos servicios web bioinformaticos (Power & Jurgensen, 2010).
e Subjetividad

Desde el punto de vista subjetivo, los usuarios no encontraron visualmente
atrayente al servicio web bioinformatico (Bartlett & Neugebauer, 2008; Kamdar
et al., 2014; Kim et al., 2009; Machado et al., 2018; Paixdo-Cortes et al., 2018;

Rutherford et al., 2010).

Los usuarios encontraron una paleta de colores inconsistente y un disefio no
minimalista a algunos servicios web bioinformaticos (Bartlett & Neugebauer, 2008;
Kamdar et al., 2014; Kim et al., 2009; Machado et al., 2018; Paix&o-Cortes et al.,

2018; Rutherford et al., 2010).

Ademas, los usuarios expresaron que no pueden trabajar con una paleta de

colores clara, debido a que invierten diversas horas frente al computador para
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realizar sus actividades (Bartlett & Neugebauer, 2008; Kamdar et al., 2014; Kim et
al., 2009; Machado et al., 2018; Paixao-Cortes et al., 2018; Rutherford et al., 2010).
Por ende, los usuarios esperarian tener una version en modo oscuro (Bartlett &

Neugebauer, 2008; Kamdar et al., 2014).

También, los usuarios esperan que las interfaces de un servicio web
bioinformatico sean consistentes en el uso de su paleta de colores, etiquetas de

entrada y mensajes de error (Kim et al., 2009).

En suma, se identificaron que las tres categorias que engloban los puntos de dolor
de los usuarios en servicios web bioinformaticos de tipo herramienta son calidad de

interaccion, facilidad de aprendizaje y subjetividad.

4. Priorizacion

Los puntos de dolor que pertenecen a un listado de nueve problemas sobre los
servicios web bioinformaticos han sido categorizados en calidad de interaccion, facilidad
de aprendizaje y subjetividad. De estos puntos de dolor se priorizaran tres problemas
identificados como los mas criticos en los servicios web bioinforméaticos de tipo

herramienta.

Para empezar, los usuarios no pueden diferenciar o interpretar los mensajes de error
que les aparecen en un servicio web bioinformatico (Bolchini et al., 2009; He et al., 2019;
Machado et al., 2018; Paix&o-Cortes et al., 2018; Suciu et al., 2015). Este punto de dolor
debe ser resuelto con el fin de asegurar una calidad de interaccion optima para lograr el

cumplimiento de las actividades y la comprension de estas.
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Por otra parte, los usuarios no pueden interpretar los gréaficos y tablas que se les
muestra en un servicio web bioinformético (Power & Jirgensen, 2010). Esto se puede
solucionar brindando etiquetas, botones y mensajes especificos para ser entendidos por el

usuario y asi facilitar el aprendizaje en un nuevo servicio web bioinformatico.

Por ultimo, los usuarios de servicios web bioinformaticos expresaron que no pueden
trabajar con una paleta de colores clara, puesto que invierten diversas horas frente al
computador (Bartlett & Neugebauer, 2008; Kamdar et al., 2014; Kim et al., 2009;
Machado et al., 2018; Paix@o-Cortes et al., 2018; Rutherford et al., 2010). Este punto de
dolor es critico porque dafia la visién de los usuarios, por lo que se puede considerar optar

por disefiar una version en modo oscuro.

En conclusion, en el presente documento se realiz6 la identificacion de nueve
problemas de un servicio web bioinformatico, se establecié una categorizacion de estos
desde el punto de vista del usuario y, por Gltimo, se prioriza tres puntos de dolor para que

puedan ser subsanados en el actual proyecto de investigacion.
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5. Apéndices

5.1. Validacion del documento por medio de juicio experto en usabilidad

Acta de validacion de documento

Nombre del documento: Reporte de problemas identificados de! servicio web
bioinformatico de tipo herramienta basado en estado del arte.

Descripcion del documento: Documento que contiene una identificacion de problemas
de los servicios web bioinformaticos de tipo herramienta basado en una revision de
literatura. Se presenta una introduccion, la identificacion de los problemas, la
categorizacion de estos y, por ultimo, su priorizacion.

Mediante la presente acta, yo José Antonio Pow-Sang dejo constancia de que se ha
revisado por medio de juicio experto el documento, descrito en los puntos anteriores,
perteneciente al proyecto de tesis "Redisefio de interfaz de un servicio web
bioinformatico de tipo herramienta aplicando instrumentos de disefio centrado en
usuario®. Ademas, en la siguiente seccion se especifica el veredicto y las observaciones
correspondientes al documento.

Veredicto:
(% Aprobado ( ) Requiere observacion

Observaciones:

Ninguna

José Antonio Pow Sang Portillo
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Anexo D: Estructura y protocolo de la prueba de usabilidad con el

método utilizado, pensamiento en voz alta

Este anexo contiene la revision de los materiales necesarios para la prueba de
usabilidad con el método pensamiento en voz alta. Este documento incluye una
introduccidn, el acuerdo de confidencialidad, el cuestionario pre-test, post-test, un listado

de tareas y la ficha de observacion del cumplimiento de las tareas.

1. Introduccion

En este documento se presentan los materiales necesarios para la prueba de
usabilidad con usuarios de servicios web bioinformaticos. Por un lado, se detalla el
protocolo de consentimiento informado y cuestionario pre-test en su versién espafiol e
inglés que tendré que ser completado por los usuarios al inicio de la sesion. Por otro lado,
ellos realizarén un listado de tareas en un servicio web bioinformatico y, al terminar,
deberan responder un cuestionario post-test. Por ultimo, se incluye una ficha de

observacion del cumplimiento de las tareas de los usuarios a ser completada por la tesista.

2. Acuerdo de confidencialidad

PROTOCOLO DE CONSENTIMIENTO INFORMADO PARA ENTREVISTAS®*

34 Este protocolo de consentimiento informado (PCl) estd pensado para participantes en situacién de
vulnerabilidad que no estan familiarizados con investigaciones académicas y, por ello, este formato es mas sencillo.
Existen multiples situaciones de este tipo y depende de cada investigador construir un PCI que se adecue al perfil del
participante.
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Estimado/a participante,

Le pedimos su apoyo en la realizaciébn de una investigacion conducida por

Johana Diaz, estudiante de la especialidad de Ingenieria Informética de la

Pontificia Universidad Catodlica del Per( y asesorados por los doctores Layla Hirsh y

José Pow-Sang. La investigacion, denominada “Pruebas de usuario del servicio

bioinformatico BLAST”, tiene como propésito realizar pruebas de usuario para la

solucién actual a los problemas con la plataforma BLAST.

La entrevista durard aproximadamente 60 minutos y todo lo que usted diga sera
tratado de manera privada, es decir, su identidad sera tratada de manera
confidencial.

La informacion dicha por usted sera grabada y utilizada Unicamente para esta
investigacion. La grabaciéon ser4 guardada por la investigadora en su
computadora personal por un periodo de 2 afios luego de publicada la tesis.

Su participacion es totalmente voluntaria. Usted puede detener su participacion
en cualquier momento sin que eso le afecte, asi como dejar de responder alguna
pregunta que le incomode.

Si tiene alguna pregunta sobre la investigacion, puede hacerla en el momento
gue mejor le parezca.

Al concluir la investigacion, usted tendra acceso a los resultados a través de su

correo electronico.

Si tiene alguna consulta sobre la investigacion, puede comunicarse al siguiente

correo electrénico: johana.diazp@pucp.edu.pe. Ademas, si tiene alguna duda

sobre aspectos éticos, puede comunicarse con el Comité de Etica de la
Investigacion de la universidad, al correo electrénico

etica.investigacion@pucp.edu.pe o al nUmero 626 2000, anexo 2246.

Complete los siguientes enunciados en caso desee participar:

Nombre completo:

Firma del participante:

Firma del investigador:

Fecha:
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INFORMED CONSENT PROTOCOL FOR INTERVIEWS?®

Dear participant,

We ask for your support in conducting an investigation conducted by Johana Diaz,
a student of the Computer Engineering specialty at the Pontificia Universidad Catélica
del Pert and advised by Dra. Layla Hirsh and Dr. José Pow-Sang. The investigation,
called "BLAST Bioinformatics Web Service User Testing," is intended to perform user
testing of the current solution to find BLAST bioinformatics web service issues.

e The interview will last approximately 60 minutes and everything you say will be
treated privately, that is, your identity will be treated confidentially.

e The information provided by you will be recorded and used only for this research.
The recording will be saved by the researcher on her personal computer for a period
of 2 years after the thesis is published.

e Your participation is completely voluntary. You can stop your participation at any
time without affecting you, as well as stop answering any question that bothers you.

e If you have any questions about the investigation, you can ask them at a time that
is best for you.

e Upon completion of the investigation, you will have access to the results through
your email.

o If you have any questions about the research, you can contact the following email:
johana.diazp@pucp.edu.pe. In addition, if you have any questions about ethical
aspects, you can contact the University's Research Ethics Committee, at
etica.investigacion@pucp.edu.pe or at number 626 2000, annex 2246.

Complete the following statements if you want to participate:

Full name:

Participant signature:

Investigator's signature:

Date:

3 This informed consent protocol (ICP) is designed for participants in vulnerable situations who are not
familiar with academic research and, therefore, this format is simpler. There are multiple situations of this type and it
is up to each researcher to build a PCI that suits the participant's profile.
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A continuacidn, se adjunta el enlace del consentimiento informado en Google Docs.

3. Cuestionario Pre-Test

Se realizé el presente cuestionario en version espafiol e inglés, porque los usuarios
bioinformaticos pueden ser de distintas nacionalidades de todo el mundo. Es por esto, que

al ser el inglés un lenguaje conocido en todo el mundo se elabor6 de la siguiente manera.
Conteste el siguiente cuestionario. (Please complete the following questionnaire)
DATOS PERSONALES
I.  ¢Cudl es tu sexo? *
(What is your sex?)

o Femenino / Woman
o Masculino / Man
o Prefiero no decirlo / Rather not to say

Il. ¢Cudl estu edad? *
(What is your age?)

o Menor de 18/ Less than 18 years old
o Entre 18 y 29 afios / Between 18 and 29 years old
o Entre 30y 39 afios / Between 30 and 39 years old
o Entre 40y 49 afios / Between 40 and 49 years old
o Maés de 51 afios / More than 51 years old

1. ¢Débnde naciste? *

(Where you were born?)
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IV.  Indique el grado académico maximo alcanzado*
(Indicate the maximum academic degree achieved)

Primaria completa / Elementary school diploma

o

(@]

Secundaria completa / High school diploma

o Técnica superior completa /Technical College degree
o Universitaria completa / College completed

o Maestria completa / Master’s degree completed

o Doctorado completo / PhD completed

o Otro/ Other:

INFORMACION SOBRE EXPERIENCIAS PREVIAS CON SERVICIOS

WEB BIOINFORMATICOS
Information about previous experiences with bioinformatic web services
1. ¢{Ha utilizado previamente servicios web bioinforméticos de tipo herramienta?
(Have you previously used bioinformatics web services tools? )*
Ej: BLAST, Clustal Omega, HMMER

o SilYes

o No/No
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2. ¢ Cuantas horas al dia utiliza servicios web bioinformaticos de tipo herramienta?

(How many hours a day do you use bioinformatics web services tools?)

O Menos de 1 hora / Less than 1 hour
O Entre 2y 7 horas / Between 2 and 7 hours

O Mas de 8 horas / More than 8 hours

3. ¢Qué nivel de conocimiento considera que posee para utilizar servicios web

bioinformaéticos de tipo herramienta?

(What level of knowledge do you think you have to use bioinformatics web services

tools?)

Bésico / Basic level

O

O Intermedio / Intermediate level

Avanzado / Advanced level

(@)

O Sin conocimiento previo / Not prior knowledge

*Campos obligatorios

A continuacion, se adjunta el enlace al cuestionario en Google Forms.

4.  Listade Tareas
Considere el siguiente escenario:

Usted tiene una secuencia de proteina repetidas de la familia TAL_effector

(PF03377). Estas proteinas le resultan interesantes por su papel dentro la enfermedad
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de

importantes especies de cultivos como por la relativa facilidad de reorientarlas para

que se unan a nuevas secuencias de ADN. Por lo tanto, decide identificar las secuencias

de

la base de datos que se asemejen a esta secuencia de proteina mencionada. Utilizara

el archivo alojado en el siguiente enlace: PEO3377.txt

=

10.

11.

12.

13.

14.

Tarea:

Ingrese al servicio web bioinforméatico BLAST.

Seleccione el tipo “blastp” o “Protein Blast”.

Ingrese tres fragmentos de secuencias que pertenecen a la familia PF03377 de
proteinas repetidas.

Escriba el titulo de preferencia.

Utilice la base datos “PDB” o “Protein Data Bank Protein”

Seleccione el algoritmo “blastp”.

Realice la busqueda.

Filtre los resultados por los porcentajes de identidad mayores a 90%.

Seleccione las dos opciones con mayor porcentaje de identidad.

Visualice el alineamiento de maltiples secuencias.

Escoja la opcidn para visualizar los aminoécidos.

Cambie la coloracién de los aminoacidos a Rasmol.

Confirme la visualizacion de los resultados encontrados de la tarea realizada con
el enlace de acceso para visualizar:

Enlace:

Si tuvo alguna dificultad, describa el error que se le ha presentado.
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LIST OF TASKS
Consider the following scenario:

You have a protein repeats sequence from the TAL_effector family (PF03377).
These proteins are of interest to you for their role in the disease of important crop
species and for the relative ease of reorienting them to bind to new DNA sequences.
Therefore, you decide to identify sequences from the database that resemble this

named protein sequence. You will use the file hosted at the following link: PFO3377.txt
Tasks:

1. Access the BLAST bioinformatics web service.

2. Select the type “blastp” or “Protein Blast”.

3. Enter three sequence fragments that belong to the PF03377 family of repeat

proteins. 4. Type your preferred title.
5. Use the database "PDB" or "Protein Data Bank Protein”
6. Select the “blastp” algorithm.
7. Perform the search.
8. Filter the results by identity percentages greater than 90%.
9. Select the two options with the highest percentage of identity.
10. Visualize the alignment of multiple sequences.
11. Choose the option to view amino acids.

12. Change the amino acid coloration to Rasmol.
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13. Confirm the display of the results found of the task carried out with the access

link to display:

Link:

14. 1f you had any difficulties, please describe the error that you have witnessed.

A continuacion, se adjunta el enlace del listado de tareas en Google Docs.

5. Cuestionario Post-Test

1. ;Considera que la informacion brindada por el servicio web bioinformatico
BLAST ha sido atil para realizar sus tareas? / Do you consider that the information
provided by the BLAST bioinformatics web service has been useful to carry out your

tasks? *

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

2. ¢Considera que los mensajes de error o de advertencia en el servicio web
bioinforméatico BLAST han sido Utiles para continuar con sus tareas? / Do you consider
that the error or warning messages in the BLAST bioinformatics web service have been

useful to continue with your tasks? *

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree
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3. ¢(Considera que la informacion disponible en el servicio web bioinformatico
BLAST es fécil de entender? / Do you consider that the information available on the

BLAST bioinformatics web service is easy to understand? *

Muy dificil/Very difficult

Muy facil/Very easy

4. ;Considera que el servicio web bioinformatico BLAS T es agradable a la vista?

/ Do you find BLAS T bioinformatics web service easy on the eye? *

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

5. ¢Considera que requiere de un conocimiento previo para poder usar el servicio
web bioinformatico BLAST? / Do you think you need prior knowledge to be able to use

the BLAST bioinformatics web service? *

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

6. Usted califica su grado de satisfaccion en el uso el servicio web bioinformatico
BLAST como: / You rate your score of satisfaction with the use of BLAST bioinformatics

web service as: *
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No me gustd /Don't like it

Me gusto /Like it

7. ¢ Qué fue lo que més le gusto del servicio web bioinforméatico BLAST? / What

did you like the most about the bioinformatics web service? *

8. ; Qué fue lo que mas le disgustd del servicio web bioinforméatico BLAST? / What

did you dislike the most about the bioinformatics web service? *

9. Recomendaciones y/o sugerencias / Recommendations and / or suggestions.

*Campos obligatorios

A continuacion, se adjunta el enlace al cuestionario en Google Forms.

6.  Ficha de Observacion del Cumplimiento de las Tareas

La ficha de observacion es realizada por la tesista con el fin de resumir el
cumplimiento de las tareas, el tiempo empleado por el usuario y las observaciones

correspondientes. Esta informacion se encuentra en la Tabla 23.
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N° Usuario:

FICHA DE OBSERVACION

Tabla 23: AnexoD: Tabla de observacion del cumplimiento de las tareas de un usuario

Tareas

Criterios de
éxito

Cumplimiento
tarea (éxito o
fracaso)

Tiempo
empleado
por el
usuario

Observaciones

Ingrese al servicio web
bioinformatico BLAST.

Seleccione el tipo “blastp” o
proteina Blast.

Ingrese tres secuencias de proteina
repetidas de la familia PF03377.

Escriba el titulo de preferencia.

Utilice la base datos “PDB” o
“Protein Data Bank Protein”

Seleccione el algoritmo “blastp”.
Realice la busqueda.

Filtre los resultados por los
porcentajes de identidad mayores
a 90%.

Seleccione las dos opciones con
mayor porcentaje de identidad.

Visualice el alineamiento de
maultiples secuencias.

Escoja la opcidn para visualizar
los aminoéacidos.

Cambie la coloracion de los
aminoacidos a Rasmol.

Confirme la visualizacion de los
resultados encontrados de la tarea
realizada con el enlace de acceso
para visualizar:

Encuentra el
boton “Protein
Blast”

Ingresa las
secuencias

Escribe el titulo

Selecciona la
base de datos
PDB

Encuentra el
boton “Blast”

Utiliza el filtro
de “Percent
Identity”

Selecciona dos
resultados

Encuentra el
boton “MSA
Viewer”

Visualiza 2
secuencias que
seleccioné

Encuentra la
opcién
“Coloring”
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7.

7.1.

Apendices

Validacién del documento por medio de juicio experto en usabilidad

Acta de validacion de documento

Nombre del documento: Estructura y protocolo de la prueba de usabilidad con el
método utilizado, pensamiento en voz alta.

Descripcion del documento: Documento que contiene los materiales a utilizar para la
prueba de usabilidad de un servicio web bioinformatico el cual se evaluara mediante el
método de pensamiento en voz alta. Los materiales se presentan en idioma inglés y
espanol segln la preferencia de cada usuario.

Mediante la presente acta, yo José Antonio Pow-Sang dejo constancia de que se ha
revisado por medio de juicio experto el documento, descrito en los puntos anteriores,
perteneciente al proyecto de tesis "Redisefio de interfaz de un servicio web
bioinformatico de tipo herramienta aplicando instrumentos de disefio centrado en
usuario”. Ademas, en la siguiente seccion se especifica el veredicto y las observaciones
correspondientes al documento.

Veredicto:
(X) Aprobado ( ) Requiere observacion

Observaciones:

Ninguna

—\‘1 7 A‘T"-’/:)

Firma

Fecha: 6 de setiembre del 2021

137



Anexo E: Reporte de los resultados de las pruebas de evaluacion de

usabilidad con pensamiento en voz alta

En este anexo, se incluye la introduccién, el producto por evaluar, objetivo de la
prueba, materiales, participantes, los resultados de la prueba, los resultados segun cada
material y el analisis de los resultados del reporte de los resultados de las pruebas de

evaluacion de usabilidad con pensamiento en voz alta.

1. Introduccion

En este documento se realizard una evaluacién de usabilidad con usuarios de
servicios web bioinformaticos con el fin de encontrar los problemas de este. Para esto se

ha elaborado una estructura y protocolo en el Anexo D: Estructura y protocolo de la

prueba de usabilidad con el método utilizado, pensamiento en voz alta que ayudara con

la realizacion de la prueba para obtener los resultados de la evaluacion de usabilidad con

pensamiento en voz alta.

2. Producto por evaluar

La prueba de evaluacion de usabilidad se realizard sobre un servicio web
bioinformatico de tipo herramienta, En especifico, se utilizara a BLAST, porque es una
herramienta bioinformatica para la comparacion de secuencias y para la recuperacion de

base de datos (Kerfeld & Scott, 2011). Las funcionalidades de esta herramienta permiten
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disefiar experimentos y contextualizar estos resultados (Kerfeld & Scott, 2011). En la

Figura 25, se muestra la pantalla principal del servicio web bioinformatico BLAST.

m> U.S. National Library of Medicine

3 . 5 o Login
National Center for Biotechnology Information i

BLAST® Home Recent Results Saved Strategies Help

Basic Local Alignment Search Tool
BLAST+2.12.0is here!

' e have made some improvements to how BLAST

. multi-threads and the amount of memory reguired by
W makeblastdhb.

BLAST finds regions of similarity between hiological sequences. The
program compares nucleotide or protein sequences to sequence
databases and calculates the statistical significance. Learn more

Tue, 13 Jul 2021 12:00:00 EST = More BLAST news...

Web BLAST

BLAST Genomes
Human Mouse Rat
Microbes

Figura 25: Anexo E: Pagina web principal de BLAST https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

3. Obijetivo de la prueba

El proposito de la prueba de usabilidad es encontrar los problemas mas criticos del
servicio web bioinformatico BLAST. Para cumplir este fin, se necesita que diversos
usuarios realicen una serie de tareas en la plataforma y puedan mencionar los problemas

con los que se encuentran.

Con esta finalidad, se plantea la pregunta de investigacion sobre cuéles son los

problemas de usabilidad presentes en el servicio web bioinformatico de tipo herramienta.
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4. Materiales

Los materiales definidos en esta prueba de usabilidad se elaboraron en el Anexo D:

Estructura v protocolo de la prueba de usabilidad con el método utilizado, pensamiento

en voz alta. Este documento contiene el acuerdo de confidencialidad, el cuestionario pre-
test, un listado de tareas, el cuestionario post-test y la ficha de observacion que son

necesarios para realizar esta evaluacion.

5. Participantes

La prueba de usabilidad fue realizada con 4 usuarios con experiencia en servicios
web bioinformaticos. Ellos pertenecen al area de investigacion de bioinformatica. En la

Tabla 24, se muestra un resumen de su informacién académica y la autorizacion brindada.

Tabla 24: Anexo E: Tabla de informacion académica y autorizacion de los usuarios
bioinformaticos

Usuario Informacion académica Autorizacion

Dr. Gustavo | Director de la Licenciatura en Bioinformatica en la Consentimiento

Parisi Universidad Nacional de Quilmes informado firmado

Ing. Emilio | Ingeniero de software en Laboratorio Europeo de Consentimiento

Garcia Biologia Molecular - Instituto Europeo de informado firmado
Bioinformatica

Dra. Julia Investigadora postdoctoral del Grupo de Consentimiento

Marchetti Bioinformatica Estructural informado firmado

Dra. Layla | Doctora en Biociencia y Biotecnologia y Consentimiento

Hirsh Colaboradora del Instituto de Bioinformatica Europeo | informado firmado
(EMBL-EBI)

6. Resultados del cuestionario pre-test

Las preguntas y las respuestas en espafiol de cada usuario que respondio el

cuestionario pre-test se encuentran en la Tabla 25.
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https://drive.google.com/file/d/1yn5P_Moa256dahd6PEKzxLR97ZLU9aMn/view?usp=sharing
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https://drive.google.com/file/d/1z_kHmkxoqaQBs-wAgyBM3C51RZN6TGEq/view?usp=sharing
https://drive.google.com/file/d/1Kw_jP13M_o4VeJAh0EnxTmgd_oHMzl2H/view?usp=sharing
https://drive.google.com/file/d/1Kw_jP13M_o4VeJAh0EnxTmgd_oHMzl2H/view?usp=sharing
https://drive.google.com/file/d/1N6QjNq2b57RCfkDQWycLOeNEuMoJNBN6/view?usp=sharing
https://drive.google.com/file/d/1N6QjNq2b57RCfkDQWycLOeNEuMoJNBN6/view?usp=sharing

Tabla 25: Anexo E: Tabla de respuestas de los usuarios al cuestionario pre-test.

Preguntas Usuario 1 Usuario 2 Usuario 3 | Usuario 4

Indique su sexo Masculino | Femenino Femenino | Masculino

Indique su rango de edad Entre30y |Entre18y | Entre40y | Mésde 51
39 afos 29 afos 49 afos anos

¢Dénde naciste? Per( Argentina Lima Argentina

Indique el grado académico Maestria Doctorado | Doctorado | Doctorado

méaximo alcanzado completa completo completo | completo

1. ¢Ha utilizado previamente

servicios web bioinforméticos de

tipo herramienta? Si Si Si Si

2. ¢Cuantas horas al dia utiliza

servicios web bioinforméticos de | Menosde 1 | Entre2y7 |Entre2y7 |Entre2y?7

tipo herramienta? hora horas horas horas

3. ¢ Qué nivel de conocimiento

considera que posee para utilizar

servicios web bioinforméticos de

tipo herramienta? Avanzado Intermedio | Avanzado | Avanzado

7. Resultados de observaciones

Las tareas realizadas, los criterios de éxitos, el cumplimiento de la tarea, el tiempo

empleado y las observaciones por cada tarea de cada usuario se visualizara en la Tabla

26, 27,28 y 29.
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Tabla 26: Anexo E: Tabla de observacién del cumplimiento de las tareas del usuario 1

Cumplimiento

Tiempo

Tareas g:):ilttgrlos i tarea (éxito o | empleado por el | Observaciones
fracaso) usuario

Ingrese al servicio web Encuentra el EXITO 1s -
bioinforméatico BLAST. boton “Protein
Seleccione el tipo “blastp” o Blast
proteina Blast. Ingresa las EXITO 30s -
Ingrese tres secuencias de secuencias
proteina repetidas de la familia
PFO3377. Escribe el titulo | EXITO 5s -
Escriba el titulo de preferencia. ] s

» . . Selecciona la EXITO 7s -
Utilice la base datos “PDB” o base de datos
“Protein Data Bank Protein”

PDB
Seleccione el algoritmo “blastp”. | Encyentra el EXITO 155 )
Realice la busqueda. boton “Blast”
Filtre los resultados por los -
porcentajes de identidad mayores | Utilizael filtro | EXITO 30s -
a 90%. de “Percent
Seleccione las dos opciones con Ly :
mayor porcentaje de identidad. Seleccionados | EXITO 10s -
Visualice el alineamiento de eSO
multiples secuencias. Encuentra el EXITO 150s El usuario
Escoja la opcién para visualizar Eﬁton il encontro la
los aminoécidos. RV, opcion que
Cambie la coloracion de los deshabilita la
amino&cidos a Rasmol. tarea anterior
Confirme la visualizacion de los | V1sualiza 2 FRACASO - El usuario no
resultados encontrados de la tarea sei:uer}ua:c, que noto que solo
realizada con el enlace de acceso | S¢'6C¢1ON0 debia visualizar
para visualizar: dos
Encuentra la EXITO 30s -

opcion
“Coloring”
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Tabla 27: Anexo E: Tabla de observacién del cumplimiento de las tareas del usuario 2

Cumplimiento

Tiempo

Criterios de o :

Tareas &xito tarea (exito o | empleado por el | Observaciones
fracaso) usuario
Ingrese al servicio web Encuentra el EXITO 5s -
bioinforméatico BLAST. boton “Protein
Seleccione el tipo “blastp” o Blast
proteina Blast. Ingresa las EXITO 30s -
Ingrese tres secuencias de secuencias
proteina repetidas de la familia
PFO3377. Escribe el titulo | EXITO 1s -
Escriba el titulo de preferencia. ] s
o . . Selecciona la EXITO 5s -

Utilice la base datos “PDB” o base de datos
“Protein Data Bank Protein”

PDB
Seleccione el algoritmo “blastp”. | Encyentra el EXITO 20s )
Realice la busqueda. boton “Blast”
Filtre los resultados por los -
porcentajes de identidad mayores | Utilizael filtro | EXITO 11s -
a 90%. de “Percent
Seleccione las dos opciones con Ly :
mayor porcentaje de identidad. Seleccionados | EXITO 40s -
Visualice el alineamiento de eSO
multiples secuencias. Encuentra el EXITO 130s El usuario
Escoja la opcién para visualizar Eﬁton il encontro la
los aminoacidos. < opcion que
Cambie la coloracion de los deshabilita la
amino&cidos a Rasmol. tarea anterior
Confirme la visualizacion de los | V1sualiza 2 FRACASO - El usuario no
resultados encontrados de la tarea sei:uer}ua:c, que noto que solo
realizada con el enlace de acceso | S¢'6C¢1ON0 debia visualizar
para visualizar: dos

Encuentra la EXITO 9s -

opcion
“Coloring”
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Tabla 28: Anexo E: Tabla de observacién del cumplimiento de las tareas del usuario 3

Cumplimiento

Tiempo

Criterios de L .
Tareas &xito tarea (exitoo | empleado por el | Observaciones
fracaso) usuario
Ingrese al servicio web Encuentra el EXITO 7s -
bioinformatico BLAST. botdn “Protein
Seleccione el tipo “blastp” o Blast
proteina Blast. Ingresa las EXITO 30s -
Ingrese tres secuencias de SeguenciQs
proteina repetidas de la familia
PF03377. Escribe el titulo | EXITO 4s -
Escriba el titulo de preferencia. ) .
o . . Selecciona la EXITO 10s -
Utilice la base datos “PDB” o base de datos
“Protein Data Bank Protein”
PDB
Seleccione el algoritmo “blastp”. Encuentra el EXITO 4s )
Realice la busqueda. boton “Blast”
Filtre los resultados por los T
porcentajes de identidad mayores | Utilizael filtro | EXITO 16s -
a 90%. de “Percent
. . Identity”
Seleccione las dos opciones con oy >
mayor porcentaje de identidad. Seleccionados | EXITO 10s -
Visualice el alineamiento de resultados
multiples secuencias. Encuentra el EXITO 40s El usuario
Escoja la opcién para visualizar Eﬁton A encontro la
los amino&cidos. R opcion que
Cambie la coloracion de los deshabilita la
aminoacidos a Rasmol. tarea anterior
Confirme la visualizacion de los | Visualiza 2 FRACASO - El usuario no
resultados encontrados de la tarea Sef“ef!c':? que noto que solo
realizada con el enlace de acceso | S€'€CC10N0 debia visualizar
para visualizar: dos
Encuentra la EXITO 60s -

opcion
“Coloring”
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Tabla 29: Anexo E: Tabla de observacién del cumplimiento de las tareas del usuario 4

Cumplimiento

Tiempo

Tareas g:):ilttgrlos i tarea (éxito o | empleado por el | Observaciones
fracaso) usuario
Ingrese al servicio web Encuentra el EXITO 4s -
bioinforméatico BLAST. boton “Protein
Seleccione el tipo “blastp” o Blast
proteina Blast. Ingresa las EXITO 15s -
Ingrese tres secuencias de secuencias
proteina repetidas de la familia
PFO3377. Escribe el titulo | EXITO 1s -
Escriba el titulo de preferencia. ] s
. . . Selecciona la EXITO 3s -
Utilice la base datos “PDB” o base de datos
“Protein Data Bank Protein” PDB
Seleccione el algoritmo “blastp”. | Encyentra el EXITO 4s )
Realice la blsqueda. boton “Blast”
Filtre los resultados por los
porcentajes de identidad mayores | Utiliza el filtro | FRACASO - -
a 90%. de “Percent
Seleccione las dos opciones con Ly 2
mayor porcentaje de identidad. Seleccionados | EXITO 10s -
Visualice el alineamiento de Ll
multiples secuencias. Encuentra el FRACASO - El usuario
Escoja la opcién para visualizar Eﬁton i encontré otro
los aminoacidos. M visualizador
Cambie la coloracion de los Visualiza 2 FRACASO - El usuario not6
aminoacidos a Rasmol. secuencias de que solo debia
. N aminodcidos icnali
Confirme la visualizacion de los visualizar dos
resultados encontrados de la tarea | Encuentra la EXITO 30s -
realizada con el enlace de acceso | opcién
para visualizar: “Coloring”
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8. Resultados del cuestionario post-test

Las preguntas y las respuestas en espafiol de cada usuario que respondio el

cuestionario post-test se encuentran en la Tabla 30.

Tabla 30: Anexo E: Tabla de respuestas de los usuarios al cuestionario post-test.

Preguntas Usuariol Usuario 2 Usuario 3 Usuario 4
1. ;Considera que la informacidn brindada por el
servicio web bioinforméatico BLAST ha sido util
para realizar sus tareas? 4 5 3 4
2. ¢Considera que los mensajes de error o de
advertencia en el servicio web bioinformatico
BLAST han sido Utiles para continuar con sus
tareas? 3 3 2 5
3. ¢Considera que la informacion disponible en el
servicio web bioinformatico BLAST es facil de
entender? 3 1 2 3
4. ¢Considera que el servicio web bioinformético
BLAST es agradable a la vista? 2 1 2 8
5. ¢Considera que requiere de un conocimiento
previo para poder usar el servicio web
bioinformatico BLAST? 5 5 5 5
6. Usted califica su grado de satisfaccion en el uso
el servicio web bioinformatico BLAST como: 3 3 3 8
No hay que ser
un especialista en la tabla
7. ¢Qué fue lo que mas le gusté del servicio web el campo para Que es sencillo | resultante de la
bioinformatico BLAST? usar el alineador | de utilizar busqueda rapidez
Algunas
opciones/siglas
podrian
entenderse mas
facilmente de no se puede
tener un tooltip Que es dificil compartir el
8. ¢Qué fue lo que mas le disgusto del servicio que explique de de entender los | la vista de resultado con
web bioinforméatico BLAST? que tratan resultados alineamiento un link
Seria atil un
manual con

Recomendaciones y/o sugerencias

ejemplos paso
a paso para la
utilizacion de
la herramienta

redisefio de la
herramienta
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0. Analisis de las observaciones

Después de realizar la ficha de cumplimiento de tareas de cada usuario, se identifico
que todos los usuarios pudieron realizar casi todas las tareas con éxito. Esto se debe a que
se estructur6é la prueba con pasos similares de otros servicios web bioinformaticos.
Ademas, los pasos para realizar la busqueda de familias de los fragmentos de secuencias
fueron claros y esas opciones fueron encontradas rapidamente por los usuarios. Sin
embargo, al tratar de analizar los resultados, se tuvieron algunos fracasos en las tareas.
La mayoria de los usuarios encontr6 el visualizador de alineamientos de multiples
secuencias, pero al ser un gréafico nuevo, tuvieron dificultades encontrando las opciones
de este. Ademas, los resultados de la busqueda como la cabecera informativa y los filtros
eran considerados saturados. Estos no permitian visualizar la tabla de resultados en su

totalidad.

10.  Analisis del cuestionario post-test

Para interpretar los resultados del cuestionario post-test se realizd un andlisis por
pregunta de cada usuario, se calculé el promedio de las respuestas y se realizd una
interpretacion de estas respuestas en la Tabla 31. En esta se tiene que U1, U2, U3y U4
hacen referencia a los usuarios entrevistados y sus respuestas. En analisis el valor
corresponde al promedio de una escala del 1 al 5, en donde “Muy en desacuerdo”
representa a 1 y “Muy de acuerdo” representa al 5. De igual forma, “Muy facil” representa

a 1l y “Muy dificil” representa al 5.

Tabla 31: Anexo E: Tabla de preguntas analizadas segun las respuestas cualitativas de los usuarios

Preguntas analizadas

Ul

U2

U3

U4

Promedio

Andlisis

Utilidad de la informacién

4

4

De acuerdo
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Utilidad de los mensajes de error | 3 3 2 5 3.25 Medio
Facilidad de entendimiento 3 1 2 3 2.25 Dificil
Agradable a la vista 2 1 2 3 2 En desacuerdo
Conocimiento previo 5 |5 5 5 5 Muy de acuerdo
Grado de satisfaccion 3 3 3 3 3 Medio

Por un lado, los usuarios comentaron que lo que mas les gustd del servicio web
bioinforméatico BLAST es que fue sencillo de utilizar, puesto que pudieron realizar sus
tareas con éxito. Esto se debe a que no habian utilizado especificamente esta herramienta
bioinformatica y los pasos que realizaron fueron familiares debido a su conocimiento
intermedio — avanzado en el campo. Ademas, expresaron que no habia que ser una
especialista en alinear secuencias para utilizar el visualizador de multiples secuencias.
Adicionalmente, mencionaron estar de acuerdo que el conocimiento previo de
bioinformatica es requerido. Por dltimo, manifestaron que la tabla resultante del
algoritmo de BLAST contenia un ordenamiento de mayor y menor que en otros servicios

web bioinformaticos no suele haber y que esta se obtuvo de forma répida.

Por otro lado, los usuarios explicaron que lo mas les disgusto del servicio web
bioinforméatico BLAST es que los resultados del alineador de secuencias eran dificiles de
entender. Esto se debe a que los graficos muestran una cantidad grande de herramientas
que no son etiquetadas o que no presentan opcidén para interpretar la accién que
realizarian. Por ultimo, los usuarios recomendaron que se realice un redisefio del servicio
web bioinformatico con el fin de que sea mucho mas facil entender las acciones que se
realicen en el software e interpretar los resultados mostrados. Adicionalmente,
mencionaron que se podria agregar un manual con ejemplo del paso a paso de la
herramienta. Cabe resaltar que el servicio web bioinformatico posee videos explicativos

del uso de la herramienta, pero no estan actualizados a la version actual del servicio.
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En conclusidn, se realizo la prueba de evaluacion de usabilidad con pensamiento en
voz alta junto con 4 usuarios de servicios web bioinformaticos. Ellos firmaron el
consentimiento informado, llenaron el cuestionario pre-test y post-test, completaron el
listado de tareas y se analizaron las respuestas de ellos con el fin de dar una explicacion

a las observaciones encontradas.
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Anexo F: Informe de hallazgos con el método utilizado, pensamiento en

voz alta

En este anexo, se incluye una introduccion, un listado de hallazgos del método

pensamiento en voz alta y las conclusiones de este.

1. Introduccion

Para este documento, se considera que se realizaron pruebas de usabilidad con 4
usuarios de servicios web bioinformaticos. En estas, se evaludé la herramienta
bioinforméatica, BLAST. Los resultados de estas pruebas se encuentran en el anexo
anterior. Tomando en cuenta ese reporte, se procede a realizar un listado de los hallazgos

encontrados en la evaluacion de usabilidad realizada con pensamiento en voz alta.

2. Listado de hallazgos

A continuacion, se presenta un listado de hallazgos de la evaluacion realizada al

servicio web bioinforméatico BLAST.

1) Los usuarios reconocieron que el servicio web bioinformatico BLAST no es
agradable a la vista.

2) Los usuarios consideran que la informacion disponible en el servicio web
bioinformatico BLAST es dificil de entender.

3) Los usuarios requieren de un conocimiento intermedio — avanzado sobre el area

de bioinformatica para poder utilizar el servicio web bioinformatico BLAST.

Esta numeracion de hallazgos identificados requiere de una explicacion de estos.
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3.

1)

2)

3)

Explicacion de los hallazgos
Para empezar, se presenta una aclaracion de cada uno de los hallazgos identificados.

Los usuarios reconocieron que el servicio web bioinformatico BLAST no es
agradable a la vista. Segun el analisis del cuestionario post-test, los usuarios
identificaron como no grata a la interfaz gréfica del servicio web bioinformatico
BLAST. De esta manera, se puede interpretar el disgusto de ellos, debido a la
sobrecarga de informacidon brindada por este servicio. Ademas, se expresé que se
necesita un redisefio de la interfaz, por lo que sera tomado en cuenta en los
siguientes resultados.

Los usuarios consideran que la informaciéon disponible en el servicio web
bioinformatico BLAST es dificil de entender. Acorde con el analisis del
cuestionario post-test, los usuarios estuvieron de acuerdo que la informacion
disponible del servicio web bioinforméatico BLAST no es facil de entender, puesto
que hay diversas opciones con interpretacion confusa. Estas no indican qué accion
realizarian antes de ejecutarlas.

Los usuarios requieren de un conocimiento intermedio — avanzado sobre el area
de bioinformética para poder utilizar el servicio web bioinformatico BLAST.
Segun el andlisis de las observaciones, se puede interpretar que los usuarios
bioinformaticos con nivel intermedio — avanzado en el area necesitan obtener ese

conocimiento para utilizar e interpretar el servicio web bioinforméatico BLAST.
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Para resumir, se identificaron diversos hallazgos en la evaluacion de usabilidad del
servicio web bioinformatico BLAST. En total, se obtuvieron tres de estos para responder
la interrogante de los problemas de usabilidad presentes en un servicio web

bioinformatico de tipo herramienta.
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Anexo G: Reporte de los resultados de las entrevistas con usuario

En este anexo, se presenta el reporte de los resultados de las entrevistas con usuario,
en el cual se describe la introduccion, el objetivo de la entrevista, la formulacion de las
preguntas, los usuarios de esta y la transcripcion asociada a cada una de estas. El

documento contiene el proceso y la realizacion de las entrevistas.

1. Introduccion

En este documento, se realiza una entrevista a usuarios de servicios web
bioinforméticos de tipo herramienta. El proceso consiste en cumplir con el objetivo de la

entrevista y hacer las preguntas planteadas a los usuarios.

2. Objetivo de la entrevista

El proposito de esta entrevista es encontrar las percepciones y necesidades de los
usuarios de servicios web bioinformaticos de tipo herramienta. Ademas, se propone

identificar las actividades, los sentimientos y pensamientos de ellos.

3. Formulacion de las preguntas

A continuacion, se han planteado cinco preguntas que cumplen el objetivo de la
entrevista en su version espafiol e inglés. Se presentan en ambos idiomas, puesto que los

usuarios de servicios web bioinformaticos pueden ser de diversas nacionalidades.

1) ¢Como es el dia a dia laboral de un bioinformatico?

2) ¢Como sabes cudl servicio web bioinformatico utilizar?
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3) ¢Qué actividades realizas en un servicio web bioinformatico de tipo
herramienta?

4) Cuando utilizas un servicio web bioinforméatico por primera vez, ;es este capaz
de darte indicaciones de los pasos que necesitas para realizar tus actividades?

5) ¢Como te sientes cuando visualizas gréaficos o tablas con opciones dificiles de

manejar en los servicios web bioinformaticos? ¢Por qué?

1) How is the daily life of a bioinformatician at work?

2) How do you know which bioinformatics web service to use?

3) What activities do you carry out in a bioinformatics web service tool-type?

4) When you use a bioinformatics web service for the first time, is it capable of giving
you indications of the steps you need to carry out your activities?

5) How do you feel when you see graphs or tables with too many options difficult to

manage in bioinformatics web services? Why?

4. Usuarios por entrevistar

Para alcanzar el objetivo de este entregable, se realizaron tres entrevistas a los

siguientes usuarios.

¢ Nicolas Palopoli: Investigador de CONITEC (Consejo Nacional de Investigaciones

Cientificas y Técnicas). Consentimiento informado firmado.

e Damien Devos: Investigador de CABD (Centro Andaluz de Biologia del Desarrollo).

Consentimiento informado firmado.
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https://drive.google.com/file/d/19IEyPB4YG_AJ49eSiJkjzRy2xzXYxA1F/view?usp=sharing
https://drive.google.com/file/d/1S5vvLPItm09eIg7B5aoxUzr6RmEMgYYe/view?usp=sharing

5. Transcripcion de entrevista 1

En la siguiente seccion se muestra la transcripcion de la entrevista realizada a un

usuario de un servicio web bioinformatico.

Investigadora: Para comenzar la entrevista, te queria explicar qué te voy a hacer
algunas preguntas. Son cinco preguntas basicas, pero durante la conversacion podrian
aparecer algunas més. Y tus datos no van a ser utilizados, sino que las respuestas o la
informacion brindada sera analizada. Para validar esto, estoy compartiendo un
consentimiento informado, donde explica cémo vamos a utilizar la informacion. Ademas,
sobre mi proyecto de tesis, estoy tratando de recabar informacién para poder crear
perfiles de usuario y poder construir un redisefio de interfaz gréfica para el servicio web
informatico BLAST. Y para eso es que estoy realizando estas entrevistas.

Entrevistado 1: Hola. Si, perfecto. Estaba mirando el consentimiento, ¢te puedo
firmar este mismo o creo una copia?

Investigadora: Ese mismo puede firmarlo. Puedes afiadir tu imagen como firma
digital o ahi mismo hay una herramienta con la que puedes dibujar.

Entrevistado 1: Listo.

Investigadora: Ok, perfecto, muchas gracias. Entonces, la primera pregunta
oficial que te haria seria ¢, Como es el dia laboral de un bioinformatico?

Entrevistado 1: Bueno, en mi caso se distribuye dos formas, en general, mafana
y tarde. Trato de organizarme para que durante la mafiana pueda hacer mas trabajo
individual. En mi caso soy investigador y hay estudiantes con los que colaboro, entonces
durante las mafianas horas de trabajo que implique programacion, contestar mensajes
y escribir algan articulo de ese tipo de cosas. Luego al mediodia trato de mantener todas
las reuniones que se corresponden con colaboradores. Mayormente durante la tarde,
en espacios libres. Trato de hacer tareas mas rutinarias, como contestar mensajes
atrasados o corroborar el avance de algun programa que esté en ejecucion u obtener
algun paso intermedio dentro de una ruta de andlisis mas grande, que son cosas mas
concretas que demandaria poca atencion.

Investigadora: Perfecto. Especificamente sobre servicios web bioinformaticos
¢, Cémo sabes cual de estos utilizar?

Entrevistado 1: Bueno, algunos son referencia inequivoca del area. Si vamos a

hablar de BLAST de los servidores de NCBI, es la herramienta que podemos acceder
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tanto desde la interfaz web como desde nuestra consola local. Y es el lugar al que ir a
buscar ese tipo de informacién acerca de secuencias. Entonces digo, es un ejemplo de
cdmo a través de referencias ya establecidas en el area que he aprendido tanto en mis
afos de estudiantes como por el avance de mi carrera y leer articulos y demas, uno ya
sabe gque son la opcién. En general, a veces uno tiene la lectura de articulos como fuente
de actualizacion respecto de nuevos servicios que van apareciendo. Entonces uno
primero quiere probar y después de leer el articulo, empieza a utilizarlo de forma més
profesional y aplicado a un proyecto. Ocasionalmente alguien, algun colega, puede
referir acerca de alguno de esos servicios, que uno no lo vio y le parecid interesante
para probar.

Investigadora: Claro, y qué actividades sueles realizar, por ejemplo, ¢ para lo que
me mencionas en tus tareas de la tarde?

Entrevistado 1: Bueno, por un lado, estan las reuniones que tenemos. Desde la
pandemia son reuniones virtuales, donde lo que hacemos es conversar sobre los
avances de cada persona con la que colaboro, incluyendo los mios también, y tratar de
congeniar un proyecto a ver si estd avanzando bien, si hay alguna dificultad. Intentar
resolver eso implica tanto conversar y planificar para los dias posteriores, como que
alguien comparta su pantalla de computadora y estemos en ese momento, quizas
programando o quizas analizando resultados en vivo. Y, por otro lado, también algunas
de esas tareas pueden ser programar o generar algun resultado concreto a partir del
analisis de datos. Entonces ahi si implica concretamente tener abierto mi procesador de
texto, mi sistema de toma de notas, interfaz de desarrollo de programacién, tener el
navegador web, tener algun articulo. Eso es lo que suelo siempre tener, como en el
escritorio o en la pantalla de computadora, y voy alternando entre ellos.

Investigadora: Perfecto. Y vamos a ver, no sé si te puedas acordar, cuando has
utilizado un servicio web informatico tipo BLAST, por ejemplo, por primera vez,
¢considerarias que ha sido capaz de darte las indicaciones de los pasos que necesitas
realizar para tus actividades? ¢ Visualmente te ha podido indicar?

Entrevistado 1: Bueno, nosotros también desarrollamos servicios web, con la
colaboracion de Layla y demés gente de fuera de la Argentina. Y en ese caso lo de la
usabilidad de la web es algo que nos preocupa, porgue entendemos que no siempre
pasa esto que vos decis de que a primera vista vos sepas por donde ir. Hay muchos
servicios que son muy sencillos del punto de vista de los requisitos de entrada para

poder ejecutar el algoritmo. En cuanto a que hay que cargar solamente una secuencia
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0 hay que crear una estructura de una molécula y simplemente con eso se obtiene un
resultado. Y eso es sencillo porque tenemos los campos a la vista que dice "subir
archivo". Cuando hay una parametrizacién que hacer en muchos servicios, un interfaz
muy limpia y tradicional que tiene manteniéndose mas o menos estable desde hace
mucho tiempo. Entonces los usuarios quizas ya lo conocen desde sus primeros dias. Lo
dificil no es tanto saber qué botones tocar, sino qué significan esos botones. Y ahi, en
el tema de documentacion, no siempre es tan directa. Lo facil es correr los programas,
pero no tanto hacerlo a conciencia. Entonces, bueno, por eso decia que nosotros,
cuando desarrollamos intentamos facilitar los enlaces a las preguntas frecuentes, a los
tutoriales, a las ayudas en linea, ese tipo de cosas. Pero bueno, también en nuestro
caso entendemos que a veces es dificil.

Investigadora: Claro, y en realidad justamente me estoy tratando de enfocar en
eso. Por lo menos, quiero ver toda la parte de usabilidad de los proyectos de software,
para no solamente el redisefio de la interfaz grafica de BLAST, sino ayudar en los
nuevos servicios de que puedan salir o realizar un redisefio de los que ya existen y tratar
de ayudar desde ese punto de vista.

Entrevistado 1: Buenisimo. Creo que hace falta porque en general en el campo
de la bioinforméatica muchas personas nos acercamos desde la biologia con los
conocimientos de programacién, tanto programacion web como desde una consola,
digamos, y orientada a scripting, sin conocimientos formales. Solamente con la intuicion
de lo que suponemos funciona mejor o peor, o de lo que hemos visto y tratando de
replicar aquello que nos gusta mas. Me parece gue hay directivas claras respecto de
qué funciona y cédmo organizar las cosas. Ayudaria en el momento de pensar no sélo el
disefio web, el disefio desde el acceso al recurso, sino también en las posibilidades que
vos puedes ponerle a este recurso o saber qué tipo de cosas podrias incluir que
mejorarian la experienciay no como los queremos hacer, que es volcar cosas y después

vamos mejorando sobre la marcha.

Investigadora: Claro, claro. Y respecto a las funcionalidades de todos los
servicios web son top, o sea, todos funcionan o utilizan los que funcionan, sino que,

como mencionas, esa experiencia de usuario siempre podria mejorar.

Entrevistado 1: Yo creo que si. No estan optimizados, y cuando pasan dos cosas,
cuando usas servicios web con una funcionalidad similar, pero dentro de otros &mbitos.

Te das cuenta de que la bioinformatica no esta particularmente bien disefiada. No es
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nuestra intencion tampoco, porgue no suelen ser aplicaciones de uso masivo, pero son
mas bien una interfaz gréfica para un programa que corre por detras, que calcula lo que
haya que calcular e incluso desde la presentacién de resultados, no siempre esta bien
resuelto. Y, por otro lado, cuando hablas con gente que sea desarrollador y que ven lo
gue pasa en informatica, salta a la vista enseguida que las cosas podrian estar de otra
manera. Es una vision, que los informéticos notan, pero la excusa es, mira, SOmos
bioinformaticos o bidlogos computacionales. Nos importa un poco mas entender a la
biologia usando estas herramientas que en proveer herramientas super pulidas, puras.

Pero bueno, deberia ser parte del trabajo también,
Investigadora: Claro, pero ahi es donde yo quiero participar, dar ese empuije.
Entrevistado 1: Seria buenisimo.

Investigadora: Y bueno, justamente hablando sobre los resultados que dan los
servicios web bioinformaticos, ¢ alguna vez has sentido que algun gréfico, alguna linea
de unatabla, algun resultado ha sido dificil de entender? Desde el punto de vista de que

todas las opciones que existen ahi no las entiendes.

Entrevistado 1: Si, muchas veces son dificiles de entender, en algunos casos por
cuestiones triviales, pero no menaores, como que les faltan los rétulos a los ejes de un
grafico o en otro tienen las referencias, pero no hay una explicaciébn de estas. Por
ejemplo. Si uno estéa calculando, comparando estructuras de moléculas, una forma de
medir la distancia estructural entre ellas es a través de un parametro de llamada RMSD,
0 cuadratica media. Eso tiene una definicibn matematica por detras. Y si vos sabes cual
es esa definicion, entiendes el gréfico. Si no sabes a qué se debe, el grafico no lo
entiendes. Se da por sentado que, si un grafico dice RMSD, no es un término que haya
que definir porque es suficientemente conocido en el area. Sin embargo, una persona
no en el area, pero que quiere utilizar estas herramientas, va a tener problemas en
entenderlo. Pasa, por ejemplo, con el e-value del BLAST, que es un valor estadistico,
gue esta definido formalmente no matematica a la gente por ahi no le lee y se queda
con la intuicién de lo que significa o con la aplicacion practica de decir cero significa que
eso es bueno y si es mayuscula, cero va empeorando. Bueno, todo eso no siempre esta
explicitado en los resultados. Uno lo tiene que ir a buscar. Entonces, cosas como esas
en las tablas o representaciones graficas que no son del todo claras, suelen pasar un

montoén de servicios de bioinforméticos.
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Investigadora: Ah ya, si es eso lo que veo que puede suceder. Es mas, un

conocimiento hablado, comentado y discutido, el que se adquiere para utilizarlo.

Entrevistado 1: Es dificil ir a usar estas herramientas sin haber tenido una clase
de la gente que usa esto. Si tienes una cierta experiencia, te vas a dar cuenta, pero si
es una persona que esta empezando sus estudios de su carrera y accede a un servicio
de esto, necesitas tener a alguien que te lleve un poquito mas de la mano. La mayoria
de los casos pasa a otras personas. Y por supuesto hay servicios que no estan
publicados todavia, que solamente esta disponible la herramienta online, no tienen un
articulo que los acomparia o el articulo que los acompafia es muy acotado porque solo
describe la herramienta y no toda la construccion de la herramienta. Entonces esto pasa

y dificulta el acceso de primera instancia sin tener a alguien que se lo expligue antes.

Investigadora: Entiendo, y una pregunta mas de curiosidad en como comenzaste

tus estudios para llegar hasta tus estudios actuales,
Entrevistado 1: ¢ Me repites la pregunta?

Investigadora: Si, ¢coOmo empezaste tus estudios hasta llegar a los grados

actuales que tienes?

Entrevistado 1. Ok. Yo ahora soy investigador adjunto de CONICET, que es el
Consejo Nacional de Ciencia y Tecnologia de la Argentina y es como la principal
referencia para quienes hacemos investigacion en nuestro pais. Comencé haciendo
estudios universitarios en biotecnologia en el afio 2001. Sobre el final de la carrera, diria
en el tercer o cuarto aflo me empecé a dar cuenta de que no me gustaba ser
biotecnologia, no me gustaba trabajar en un laboratorio tradicional y a la par de que me
daba cuenta de eso, conoci a un profesor, Gustavo Parisi, que me ensefié bioquimica,
pero a la vez me presentd a la bioinformética como un ciclo y ahi me di cuenta de que
lo que a mi me gustaba hacer mas era usar computadoras, no programaba, pero si,
exploraba cosas con computadora, no solo jugar, sino también recursos, programas,
diferentes cosas. Eso me podia servir para entender a la biologia, que era lo que yo iba
a buscar en esta carrera. Entonces comencé un doctorado en la misma universidad
donde hice la carrera, universidad de QUILMES. Lo terminé en el afio 2011. Y ahi fue
como el fin de mis estudios formales, hice post doctorados. Primero, un afio y medio en
la Universidad de Buenos Aires, Argentina. Después de dos afios en Inglaterra, en la

Universidad de Southampton. Ahi comencé a definir mi area de estudio y en el 2015 ya
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pude volver a la Argentina con el ingreso a la carrera investigadora del CONICET. Estoy

alli primero como investigador asistente y ahora como investigador.

Investigadora: Perfecto. Es interesante. Gracias. Bueno, esas serian todas las
preguntas, no sé como agradecerte mas que nada por ese tiempo que me has dado.

Entrevistado 1. Un gusto, un gusto para la demora y si necesitas algo mas me

avisas y estaremos.

6. Transcripcion de entrevista 2

En la siguiente seccion se muestra la transcripcion de otra entrevista realizada a otro

usuario de un servicio web bioinformatico.

Investigadora: Comenzando con esta entrevista, se abarcara preguntas para poder
identificar las necesidades o las percepciones que tienen los servicios web de
bioinformaética, pero también tratar de entender qué es lo que podrias necesitar en estos
servicios. Lo primero seria firmar este consentimiento informado que te acabo de enviar
por mensaje. Existe una version en esparfiol de este consentimiento y en inglés. Puedes
utilizar el lenguaje que se te haga mas coémodo y ahi es. Si es que tienes alguna duda, me
avisas. No te voy a hacer preguntas muy personales. La idea se trata de encontrar la mejor

forma de cambiar los servicios web bioinforméticos respecto a su interfaz.
Entrevistado 2: Ya lo he grabado, espero lo puedas ver.

Investigadora: Si lo puedo ver. Perfecto. Gracias. Entonces, comenzando con las

preguntas, a mi me gustaria saber, ;como es tu dia laboral como un bioinformatico?

Entrevistado 2: Bueno, es que yo ya soy P.l., paso mucho tiempo con una

administracion, escribiendo articulos o, por ejemplo, lo primero, organizacion, lo
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segundo, la justificacion del proyecto administrativo. Después escribo un articulo o
corrijo articulo, resumen o proyecto de estudiantes, pero leyendo y corrigiendo mucho de
texto. Después, paso un tiempo leyendo el articulo y pensando en folleto de estudiantes,
y solo al final de todo eso, me queda tiempo para hacer ciencia. Pero son muy pocos. Eso

es un gran problema de la gente como yo.

Investigadora: Y por supuesto, cuando haces investigacion, ¢lo que haces es

utilizar un servicio web informatico o lees acerca de eso?

Entrevistado 2: Eso depende, esencialmente programando yo los datos que tienen
los que cobran al no reconocerlo y ya dependiendo de lo que tengo que hacer utilizo una
herramienta informatica disponible en la web, miro mucho coordenadas o estructura de
proteinas, mucho alineamiento mdltiple, filogenia, busqueda por BLAST o BIOMOL

para visualizar la estructura de proteina, etc.

Investigadora: jQué interesante! ; Ok, anteriormente has utilizado BLAST o algun

otro servicio web bioinformatico?
Entrevistado 2: Si, Mucho.
Investigadora: ¢Y cuales son las actividades que realizas ahi?
Entrevistado 2: Pues en temas de busqueda de homologos en diferente genoma
Investigadora: Ok
Entrevistado 2: Por ejemplo, en una rama concreta del arbol de la ciencia.

Investigadora: ¢Cuando has utilizado un servicio web informatico por primera vez,
de repente para hacer alguna investigacion, este ha sido capaz de darte indicaciones de

los pasos que necesitas realizar?

161



Entrevistado 2: Cuando lo conoci por primera vez. De femme en general, si se
como todo de la primera vez, necesita un poquito de tiempo, pero en general es bastante

rapido, es bastante intuitivo.

Investigadora: ¢(Cémo consideras esta intuicién? ;es porque ya utilizaste otros
servicios web bioinformaticos o porque un compafiero de trabajo te recomendé cual es la

mejor forma de utilizarlo?

Entrevistado 2: A veces viene de referencia de articulos o recomendaciéon de

colegas

Investigadora: OK. ;Y normalmente cuando utilizas el alineador o algun resultado
de una tabla que te dé un resultado de varias opciones, te has puesto a pensar que es dificil

entender toda la informacién que se te esta dando?

Entrevistado 2: No mucho porque hago bastante experiencia y sé lo que estoy

buscando y sé dénde encontrar, pero si que hay mucha informacién que no utilizo.

Investigadora: Y me podrias comentar un poco sobre tu vida profesional, ;,como

comenzaste? ;Qué fue lo primero que estudiaste para llegar a ser P.1.?

Entrevistado 2: Estudié microbiologia molecular, capa experimental, al final del
siglo pasado me cambié a la bioinformética con cuando empezaban a salir mis primeros
genomas completos. Y ya desde ahi ya lo dediqué a la clasica carrera clasica. Después he
buscado plazas independientes. Pero yo de formacion soy microbidlogo molecular

experimental en la unidad de informatica.

Investigadora: Entiendo. En mi caso vendria a ser primero informatica y luego

bioinformatica
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Entrevistado 2: Los dos temas son de tu interés, entonces.
Investigadora: Si, por supuesto.

Entrevistado 2: Si, hay mucho que hacer ahi. Lo que méas me Ilama la atencion es
la compatibilidad y la trazabilidad de las herramientas. Como pueden ser BLAST y pasar
eso a modelos para alinear o visualizar directamente las estructuras de proteina que estaba
metida dentro de tu alineamiento de este tipo de cosas. La unién entre estos diferentes

servicios tiene mucho por hacer.

Investigadora: ¢Alguna vez has sentido que te has demorado mucho en subir algun

archivo, por ejemplo, te cargaste? La secuencia de Pfam.

Entrevistado 2: Si, si, eso si. Pero bueno, eso ya no es el problema principal.
Nosotros tenemos bastantes bases de datos y herramientas. Normalmente aqui
descargarias y harias muchas cosas en consola, sin tener que usar estas herramientas
online. Yo lo uso para hacer pequefias pruebas rapidas antes de pasar a grande escala

velozmente. Para hacerme una idea de una comprobacién rapida de algo.

Investigadora: Claro, claro. Y, por ejemplo, alguna vez has notado de que todos

los servicios web tienen una distinta forma de mostrar sus filtros.
Entrevistado 2: Si sé
Investigadora: ¢Cudl es el filtro que mas sueles utilizar y por qué?

Entrevistado 2: Me gusta mucho el de taxonomia, agrupar inicamente en un grupo
particular o ensefiar los resultados de tal grupo. Si me interesa una rama particular, pues
busco en esta rama, Unicamente en esta rama. Sobre todo, en el caso de BLAST, es uno

de las que suelo utilizar mas.
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Investigadora: Y justamente en BLAST he visto que cuando haces la busqueda, la

lista no esté dividido por algun criterio.
Entrevistado 2: Eso es porque viene por orden de e-value.
Investigadora: Si, exacto.

Entrevistado 2: Eso en particular, me resulta problematico. Si busco una familia o
una proteina que tiene muchos homdlogos, pero quiero encontrar el distante. Y empezd
con una proteina que estd en un grupo que contiene muchas de estas proteinas, BLAST
solo te da entre los 100 o 500 primeros, pero sin saber si mi proteina estaba lejos de eso,
porque justamente me ha interesado el dirigente, pues resulta méas dificil de encontrar
estos grupos. Por eso te decia que taxonomia, pero a veces necesitas las secuencias
alrededor para saltar hasta a la que te interesa. Puedes no querer leer los 500 primeros
porque sé que van a ser de distinta sepa y querer llegar directamente a la que cada vez es

mas divergente, pero resulta mas complejo en BLAST.
Investigadora: Claro.
Entrevistado 2: ;Tu usas mucho BLAST?

Investigadora: Recién estoy aprendiendo a utilizarlo. Justamente este afio he
comenzado a tratar de utilizarlo y entenderlo. También estoy llevando un curso de

bioinformatica basica en realidad para poder entender todos los conceptos

Entrevistado 2: ;/Me entiendes cuando te hablo de grupo, de fila, de clase

particular, los homélogos méas cercanos?

Investigadora: Si, las estoy aprendiendo. En realidad, esas son todas las preguntas

que le queria hacer, no sé si td tienes alguna pregunta para mi.
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Entrevistado 2: Bueno, muy bien, pues muy interesante. Porque con eso ya me

contaras, yo espero pasarme por Peru en alguno de estos dias. Gracias.

7. Andlisis de las entrevistas

Después de realizar las entrevistas con usuarios de servicios web bioinformaticos,

se determinaron diversas necesidades entre estos, que se listan a continuacion:

e Se necesita una guia de pasos para utilizar algunos servicios web bioinformaticos.

e Se deberia poder subir una gran cantidad de archivos a un servicio web
bioinformatico sin tener preocupaciones sobre el bloque de la direccion del
Protocolo de Internet (IP).

e Es recomendable tener un modo oscuro en servicios web bioinformaticos que se
utilizan con mucha frecuencia.

e Se sugiere tener diversos filtros en los resultados de busquedas de servicios web
bioinformaticos

e Es conveniente tener algoritmos de procesamiento de informacion rapidos.

e Es deseable tener servicios web bioinforméaticos con una arquitectura de

informacion minimalista.

Ademas, se pudo interpretar diversos puntos de dolor que tienen los usuarios hacia

los servicios web bioinformaticos:

e Es considerado tedioso ver demasiada informacién en los resultados de las

busquedas de los servicios web bioinformaticos.
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Existe desmotivacion al no poder interpretar los graficos de resultados porque
estos no presentan ejes en sus coordenadas.

Es incbmodo no tener una version en “modo oscuro” de los servicios web
bioinformaticos.

Es considerado frustrante no poder guardar de forma masiva las blasquedas de
resultados en servicios web bioinformaticos.

Es intolerante tener que esperar bastante tiempo hasta que los algoritmos procesen
parte de la informacion que se carga en un servicio web bioinformatico.

Es necesario agregar filtros que permitan escoger ciertos campos considerados
importantes o relevantes en los resultados de bdsqueda de los servicios web
bioinformaticos.

Es importante poder enviar comentarios de retroalimentacion de problemas en los

servicios web bioinformaticos.
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Anexo H: Informe de los puntos de dolor identificados utilizando los

instrumentos de usabilidad.

En este anexo, se presenta el informe de los puntos de dolor identificados utilizando
los instrumentos de usabilidad, en el cual se detalla una introduccidn, perfiles de usuario,

mapas de empatias y la explicacion de los puntos de dolor hallados.

1. Introduccion

En este informe, se aplicaran dos métodos de disefio de experiencia de usuario, los
cuales son los perfiles de usuarios®® y los mapas de empatia. Cada perfil de usuario
describe los objetivos, las habilidades y las frustraciones de este como también sus
caracteristicas personales (Ferreira et al., 2015). Asimismo, el mapa de empatia se enfoca
en comprender al usuario a través de sus pensamientos y acciones (Ferreira et al., 2015).
Con este método se busca entender qué es lo que dice, piensa, hace y siente el usuario
(Ferreira et al., 2015). Sumado a esto, se utilizara el reporte de los resultados de las
entrevistas con usuario, en el cual se identificaron puntos de dolor de usuarios

bioinforméticos para retratar los perfiles y mapas de empatia.

2. Perfiles de usuario

Es preciso sefialar que se identificd, del resultado de las entrevistas con usuario, que
es necesario perfilar a los usuarios en tres niveles de experiencia en el campo de la

bioinformatica.

36 | os perfiles de usuarios también son conocidos como User Persona. (Javahery et al., 2004).
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El primer perfil de usuario retrata a una persona con nivel basico de conocimiento
de la bioinformatica. Luego, se definié el perfil intermedio, que involucra carrera y
posgrado en el campo mencionado. Por ultimo, se determind al usuario mas avanzado,
con amplia experiencia en el campo de bioinformatica. Las figuras 26, 247y 28 presentan
los perfiles de estos usuarios, junto con el nombre, foto, informacion personal, objetivos,
frustraciones, aplicaciones y dispositivos favoritos del usuario. Asimismo, en las figuras
29, 30 y 31 de la siguiente seccion se muestran los mapas de empatia de dichos usuarios
con la informacidn de lo que dicen, hacen, piensan y sienten, también, de sus necesidades

y puntos de dolor.
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Ing. Steve Brown

Colaborador en el Laboratorio Europeo de Biologia Molecular (EMBL-EBI)

APLICACIONES FAVORITAS DISPOSITIVOS FAVORITOS

SOBRE Mi

“Tengo 28 afios. Estudié Ingenieria
Informética, luego  descubri la
bioinformatica y estoy haciendo mi
posgrado con mencién en esta. Me gusta
desarrollar algoritmos que me ayuden a
interpretar mejor la evolucién de las
proteinas. “

OBJETIVOS

Desarrollar servicios web bioinformaticos
para sus colegas.

Entender los conceptos biolégicos de la
evolucién.

Desarrollar algoritmos mas eficientes para
busquedas en bases de datos.

FRUSTRACIONES

No poder contactarse con los
desarrolladores de servicios para enviar
sus comentarios.

Programar un servicio web bioinformatico
es mas facil que entenderlo.

No poder subir muchos datos a un servicio
porque este le bloquea la IP.

Figura 26: Anexo H: Perfil de usuario nivel basico. Foto del usuario tomada de 'https://www.freepik.com/photos/man'
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SOBRE Mi

“Tengo 35 afios. Estudié Licenciatura en
Bioinformatica y estudié mi posgrado en
Italia. Me gusta ensefiar Biologia
Molecular en mi universidad mater. Me
encanta compartir articulos cientificos
con mis colegas y viajar por el mundo.”

Mag. Sofia Cornejo

Investigadora adjunto de Consejo Nacional de Ciencia, Tecnologia e Innovacién
Tecnoldgica (CONCYTEC)

APLICACIONES FAVORITAS DISPOSITIVOS FAVORITOS
OBJETIVOS FRUSTRACIONES

1 Ensefiar Biologia Molecular a sus 1 No poder guardar bisquedas de forma
estudiantes. masiva.

2 Motivar a sus estudiantes a involucrarse 2 Tener que esperar que los algoritmos
con la bioinformatica. procesen gran parte de la informacién que

sube.

3 Conocer un laboratorio de investigacion 3 No poder filtrar por los campos que

de cada pais del mundo. necesita.

Figura 27:Anexo H: Perfil de usuario nivel intermedio. Foto del usuario tomada de 'https://www.freepik.com/photos/woman'
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Dr. Brayden Monette

Investigador Principal en la Unidad de Bioinformatica y Biologia Molecular (DUICT)

APLICACIONES FAVORITAS DISPOSITIVOS FAVORITOS
| \ B |
f
SOBRE Mi OBJETIVOS FRUSTRACIONES
“Tengo 44 afios. Estudié Licenciatura en 1 Organizar midia laboral para asistir a 1 Verdemasiadainformacion en los
Bioinformtica, continué mi posgrado en reuniones y realizar investigacion resultados de las bisquedas.
Inglaterra y terminé mi doctorado en
Italia. Dirijo el laboratorio de la Unidad 2 Compartir andlisis realizados de 2 No poder interpretar los graficos de
de Bioinformatica y Biologia Molecular. secuencias de proteinas resultados porque estos no presentan
Me encanta leer y aprender cosas ejes.
nuevas.” : 52
3 Acceder a datos importantes para sus 3 Notener una version en “modo oscuro” de
proyectos de investigacion los servicios.

Figura 28: Anexo H: Perfil de usuario nivel avanzado. Foto del usuario tomada de 'https://www.freepik.com/photos/man'
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3.

Mapas de empatia

“Me gusta desarrollar “Tengo que G AT “Necesito que
algoritmos que me repasar mas
ayuden a interpretar acercade la

e ol alguien me explique
bioinformatico no 8 pia

tiene usabilidad” eome linitarmis
mejor la evolucién de biologia”
las proteinas”

blsquedas por

codigo genético”

PIENSA

SIENTE

Aprende sobre la Desarrolla

Frustracion cuando Desilusion porque los
25 algoritmos mas
evolucion de la &
biologia eficientes para

servicios que usa no

fueron desarrollados

le bloquean la IP
busquedas en

por subir muchos
bases de datos

archivos aun

para tener una buena
servicio

experiencia de

usuario

PUNTOS DE DOLOR

NECESIDADES

Guia de pasos
aprendizaje alta cada

Poder subir
para utilizar
vez que utilizaun

Tiene una curva de
Comete muchos errores y no
entiende los resultados que

obtiene de un servicio

muchos archivos
servicios web
servicio

aun servicio sin
bioinformaticos

problemas

Figura 29:Anexo H: Mapa de empatia de un usuario con nivel basico. Foto del usuario tomada de 'https://www.freepik.com/photos/man'
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“Te cuento sobre “Me gusta “Quisiera “Otra vez tengo

el dltimo articulo ensefar guardar de que esperar que
que lei sobre Biologia forma masiva procese esta
proteinas Molecular” mis bisquedas” informacién”
repetidas...”

DICE PIENSA

HACE SIENTE

Realiza g s f. %
Ensefia Biologia Ma L] o Ia Preocupacion porque Molesta porque

Molecular a sus bilgquedasde Co rlnejo sus estudiantes no no puede filtrar

homélogos de . ] |
. 0s campos que
estudiantes entienden como posq

proteinas utilizar los servicios necesita

web bioinformaticos

PUNTOS DE DOLOR NECESIDADES

No puede interpretar Espera demasiado Algoritmos de Diversos filtros
los graficos de i i

g tiempo al procesamiento en servicios web

resultados procesamiento de répidos bioinforméticos

informacién

Figura 30: Anexo H: Mapa de empatia de un usuario nivel intermedio. Foto del usuario tomada de 'https://www.freepik.com/photos/woman’
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“Me gustaria alinear

“Mafiana tenemos

“ 2

5 ;como se
“;Por qué no hay <
pudieron olvidar

las secuencias reunion para un filtro por
P " de colocar el eje
gendmicas SARS- revisar tu taxonomia?” !
N s n rafico?”
Cov-2 proyecto enesiegriiica

DICE PIENSA

HACE A

Organiza Dr. Br yden
cientifico por reuniones
semanales entre M (0] ette

semana temas informacion
los lideres de

SIENTE

Lee un articulo Molestia porque se Desilusion porque los

encarga de mas hay demasiada

administrativos

proyectos que de ciencia

acumulada en los
resultados de las

busquedas

PUNTOS DE DOLOR NECESIDADES

La informacién brindada de No puede trabajar con L Servicios web

servicios que bioinformaticos

una paleta de colores
claros utiliza con

servicios web bioinformaticos

A minimalista
esta muy cargada LBy

frecuencia

Figura 31: Anexo H: Mapa de empatia de un usuario con nivel avanzado. Foto del usuario tomada de 'https://www.freepik.com/photos/man’
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4.  Explicacion de los puntos de dolor

En esta seccion se precisara los puntos de dolor identificados en los mapas de

empatia.

El usuario con nivel basico comete muchos errores y no entiende los resultados
que obtiene de un servicio web bioinforméatico. Esto se debe a que su
conocimiento es inicial, lo que implica el desconocimiento de ciertas opciones en
servicios web bioinforméaticos. Este usuario, también, tiene una curva de
aprendizaje alta cada vez que utiliza un servicio web bioinformatico. Esto es
causado por la misma explicacién anterior. Es necesario resolver este punto de
dolor en el proyecto de investigacion.

La usuaria con nivel intermedio no puede interpretar los graficos de los resultados
de servicios web bioinformaticos. Esto se da por culpa de la falta de
estandarizacion de estos servicios, ya que se muestran diferentes graficos de
muchas formas. Ademas, el procesamiento de informacién toma demasiado
tiempo. Esto se debe a la gran cantidad de tiempo requerido para el analisis.

El usuario con nivel avanzado considera que la informacion brindada de servicios
web bioinforméticos estd muy cargada y no puede trabajar con una paleta de
colores claros. Estos se deben a que no se establecio un disefio minimalista ni en

modo oscuro.
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Anexo I: Informe de requerimientos a considerar en el redisefio de una

interfaz

En este anexo, se desarrolla el contenido del informe de requerimientos a considerar
en el redisefio de una interfaz, en el cual se detalla una introduccion, los requerimientos
y en la seccion de apéndice se adjunta la validacion de este documento por medio de

juicio experto en usabilidad.

1. Introduccién

Debido a que no existe un listado general de requerimientos que considere las
necesidades de usuario durante el disefio de interfaces de los servicios web
bioinformaéticos, los puntos de dolor de usuario siguen presentes en las interfaces de estos
servicios (Bolchini et al., 2009). Es por esta razon que se ha elaborado un listado de doce
requerimientos para el disefio de interfaces de los servicios web bioinformaticos de tipo
herramienta. Se ha considerado las perspectivas de la experiencia de usuario para
categorizar estos requerimientos (Masip et al., 2011). La informacién de entrada para
definir los requerimientos ha sido el conjunto de resultados anteriores tales como el
informe de puntos de dolor con instrumentos de usabilidad, el reporte de problemas
identificados, el de resultado de las pruebas de evaluacién y el de resultado de las

entrevistas.

2. Requerimientos para el disefio de una interfaz

En la tabla 32, 33 y 34 se muestra el listado de numero, requerimiento y las

especificaciones de uso de categoria facilidad de aprendizaje, calidad de interaccion y
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subjetividad respectivamente. En cada registro se muestra la descripcion del

requerimiento y las especificaciones de uso.

Tabla 32: Anexol: Lista de requerimientos y especificaciones de uso de la categoria facilidad de
aprendizaje

Requerimiento Especificaciones de uso

El sistema web bioinformatico de tipo Se tiene una descripcion emergente por cada
herramienta muestra una descripcién por término.

cada término bioldgico, genético,
matematico, estadistico y computacional.

El sistema web bioinformatico de tipo Cada botdn es representado por un icono que
herramienta presenta un visualizador con asocia la accion que realizara. Ademas, antes de
descripcion de cada botdn disponible. presionarlo muestra una descripcion.

Tabla 33: Anexol: Lista de requerimientos y especificaciones de uso de la categoria subjetividad

Requerimiento Especificaciones de uso

El sistema web bioinformatico de tipo La guia de pasos puede ser la documentacion de
herramienta tiene una guia de pasos de sus | guia de usuario, afiches del paso a paso o un
procesos principales. listado de videos de cdmo utilizar la herramienta.
El sistema web bioinformatico de tipo Visualmente se presenta una descripcion del eje
herramienta tiene gréficos con ejes de mostrado.

coordenadas.

El sistema web bioinformatico de tipo Se afade la funcionalidad de enviar comentarios
herramienta cuenta con un buzon de 0 sugerencias a los desarrolladores del sistema.
comentarios y sugerencias

El sistema web bioinformatico de tipo Visualmente se muestra que existe una opcién
herramienta tiene una version “Modo para cambiar el modo de color.

oscuro” a la paleta de colores original.
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Tabla 34: Anexol: Lista de requerimientos y especificaciones de uso de la categoria calidad de

interaccion

Requerimiento

Especificaciones de uso

El sistema web bioinformatico de
tipo herramienta describe los
mensajes de error con tipo y
descripcion.

ERROR: “No se encontro similitud significativa — Coloco
una secuencia de consulta breve, por lo que al tener un
umbral de espera mayor a 10 segundos no se muestran”

El mensaje de error muestra el campo asociado con la
validacion, de ser necesario.

El sistema web bioinformatico de
tipo herramienta muestra un
porcentaje de carga de la consulta
a realizar.

El porcentaje de carga muestra cuanto se ha avanzado del
tiempo planificado a esperar.

El sistema web bioinformético de
tipo herramienta muestra tablas
resultantes con filtros y
ordenamientos por cada campo.

Cada columna de la tabla puede ser ordenada por algin
criterio (mayor a menor, menor a mayor, AaZ,ZaA)y
cada columna es un campo disponible para filtrar.

El sistema web bioinformatico de
tipo herramienta presenta la
informacidn suficiente del
proceso.

No se muestra “Longitud de la consulta” si es que el
usuario nunca lo ha utilizado.

La informacidn suficiente por mostrar pretende evitar
sobrecargar de datos innecesarios.

El sistema web bioinformatico de
tipo herramienta indica qué
campos para completar con
obligatorio y opcionales.

Se agrega el caracter “*” al lado derecho de cada campo
obligatorio y al final de los campos indicar que esos son
los obligatorios.

El sistema web bioinformatico de
tipo herramienta permite
compartir varias de las busquedas
guardadas.

Se puede seleccionar una, varias o todas las busquedas
guardadas que se desean compartir con otra persona.

178




3. Apéndices

3.1 Validacion del documento por medio de juicio experto en usabilidad

El experto el area de Usabilidad que ayudd a validar este documento del
proyecto de tesis es el Dr. José Pow-Sang Portillo, que es doctor en Ingenieria
Informatica, tiene una maestria en Ingenieria de Software y es investigador en el
Consejo Nacional de Ciencia, Tecnologia e Innovacion Tecnologica (CONCYTEC).

Ademas, es ponente y organizador de conferencias internacionales de Usabilidad.

Acta de validacion de documento

Nombre del documento: Informe de requerimientos a considerar en el redisefio de una
interfaz.

Descripcion del documento: Documento que contiene el informe de requerimientos a
considerar en el redisefio de una interfaz, en el cual se detalla una introduccion, los
requerimientos a considerar y las especificaciones de uso de estos.

Mediante la presente acta, yo José Antonio Pow-Sang dejo constancia de que se ha
revisado por medio de juicio experto el documento, descrito en los puntos anteriores,
perteneciente al proyecto de tesis "Redisefio de interfaz de un servicio web
bioinformatico de tipo herramienta aplicando instrumentos de disefio centrado en
usuario”. Ademas, en la siguiente seccion se especifica el veredicto y las observaciones
correspondientes al documento.

Veredicto:
(X ) Aprobado ( ) Requiere observacion

Observaciones:

Ninguna

7~ :
’ —
Jos:Efo‘ﬁi—o- Pow Sang Portillo
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Anexo J: Prototipo de interfaz de un servicio web bioinformatico de

tipo herramienta.

En este anexo, se realiza el disefio de un prototipo de la interfaz BLAST, un servicio
web bioinformatico de tipo herramienta. Este documento contiene la introduccion, las
funcionalidades de las pantallas disefiadas y el prototipo navegable del servicio web

bioinformatico mencionado.

1. Introduccion

Con el fin de aplicar los requerimientos para disefiar una interfaz de un servicio web
bioinforméatico de tipo herramienta, se elabord el prototipo de interfaz de las
funcionalidades “Home page”, “Blastp” y “Blastn” de la herramienta bioinformatica
BLAST (Kerfeld & Scott, 2011). El disefio se realizé en la herramienta de creacion de

prototipo Figma (Design, 2017).

2. Funcionalidades de las pantallas disefiadas

En la seccion 2.1, se muestra la pantalla “Home page” del servicio web
bioinforméatico BLAST. En esta seccidn, en la figura 32, se tiene el disefio propuesto de
la p4gina principal en modo claro de BLAST (Kerfeld & Scott, 2011), en el cual se detalla
el titulo, introduccion del servicio y las 4 funcionalidades principales de la herramienta.
Asimismo, accediendo al boton “Dark mode” ubicado en la parte superior, se puede
visualizar el mismo disefio, pero en version modo oscuro en la figura 33. En la figura 34
y 35, se explican los significados de las palabras “nucleotide” en modo claro y “protein”

en modo oscuro con descripciones emergentes respectivamente. También, en la figura 36
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y 37, se destacan las descripciones emergentes de los botones “Go to blastx” en modo

claroy “Go to thlastn” en modo oscuro para explicar los significados de estas opciones.

En la seccion 2.2, se presenta un flujo de interaccion en la funcionalidad “Blastn”
para secuencias con nucleotidos del servicio web bioinformatico BLAST. En la figura 38,
se indica la opcion “Sequence and Database” en modo claro, en el cual se puede ingresar
una secuencia, el titulo y el rango para realizar la busqueda en la base de datos
seleccionada. El titulo de la secuencia y la base de datos se pueden visualizar a modo
resumen en la zona izquierda llamada “Parameters”. Si alguno de estos parametros no ha
sido ingresado y se presiona el boton “BLASTN” se puede visualizar un mensaje de error
emergente que describe qué esta sucediendo como en la figura 39. En la figura 40, se
ingresa una secuencia de &cidos nucleicos que se desea analizar. Esta accion
automaticamente completa los campos “Job title”, “Query subrange” y “Sequence”. Los
dos primeros campos contintan siendo modificables segln la preferencia del usuario. En
la figura 41, se puede revisar los parametros por defecto de la opcion “Program
Selection”. El programa y el objetivo de secuencias maximo aparecen a modo resumen
en la seccion “Parameters”. Una vez seleccionado todos los pardmetros deseados, se
procede a seleccionar el boton “BLASTN” para que se realice la busqueda. En la figura
39, aparece una ventana emergente indicando el porcentaje de carga del proceso, el
identificador de la busqueda, y la fecha y hora en que inicio el procedimiento. Una vez
finalizada la basqueda, los resultados de acidos nucleicos aparecen en una tabla como en
la figura 43. Ademas, esta tabla posee un ordenamiento de cada una de sus columnas. En
la zona izquierda, se tiene las diversas opciones de visualizacion y filtros de los

resultados. La seccion 2.3 con las figuras 44, 45, 46, 47, 48 y 49 representan el mismo
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flujo de interaccion de la funcionalidad “Blastn” pero en version de modo oscuro. Este

modo se puede acceder con el boton “Dark Mode” desde cualquiera de las pantallas.

En la seccidn 2.4 se expone el flujo de funcionalidad “Blastp” para secuencias de
proteinas del servicio web bioinformatico BLAST. En la figura 50, andlogamente a la
figura 38, se observa los campos de la opcion “Sequence and Database” en modo claro
con ciertas diferencias para la busqueda de proteinas. Como estdndar de todas las
funcionalidades, en la figura 51 se muestra un mensaje de error emergente en caso no se
hayan completado todos los campos. Por consiguiente, se puede ingresar una secuencia
de aminoacidos de una proteina en la figura 52. Ademas, en la figura 53 se puede revisar
los parametros por defecto de la opcion “Program Selection”. La funcionalidad “Blastp”
cuenta con otros algoritmos para escoger y diferentes pardmetros predeterminados de
“world size”, “gap cost”, “mask” y “filter”. Después de revisar todos los parametros
deseados, se procede a seleccionar el boton “BLASTP” para que se realice la busqueda
de proteinas. Siguiendo con los estandares, en la figura 53 se indica el porcentaje de carga
y el identificador de la busqueda en una ventana emergente. Por ultimo, se obtiene una
tabla resultante de proteinas en la figura 54. Esta tabla contiene filtros, paginado y botones
de ordenamiento para un mejor manejo de los resultados. La seccion 2.5 con las figuras
56, 57,58, 59, 60 y 61 realiza el flujo de interaccion de la funcionalidad “Blastp”, descrito

en la seccion 2.4, pero en version de modo oscuro.
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2.1.  Pégina principal

m) U.S. National Library of Medicine

-

= BLAST® @ Home [E) Recent Resuits (% Saved Strategies ® Help

Basic Local Alignment Search Tool
BLAST finds regions of similarity between The program or protein to and the

Web BLAST

ff Q?E&Qé;%n

Nucleotide BLAST Protein BLAST BLASTX TBLASTN
BLASTN programs search BLASTP programs search BLASTX search protein TBLASTN search translated
nucleotide databases using a protein databases using a databases using a translated nucleotide databases using a

nucleotide query protein query nucleotide query. protein query.
nucleotide > nucleotide protein > protein traslated nucleotide > protein protein > traslated nucleotide

00 0 O O - comncmmmomomns (K

Figura 32: Anexo J: Disefio propuesto de BLAST de la Pagina principal en modo claro (Kerfeld & Scott, 2011)
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Exoel ] e

Basic Local Alignment Search Tool

BLAST finds of similarity between biological sequences. The program compares nucleotide or protein sequences to sequence databases and calculates the statistical significance

Web BLAST

% : 7L, \
AN pi Sl

Nucleotide BLAST Protein BLAST TBLASTN
BLASTN programs search BLASTP programs search BLASTX search protein TBLASTN search translated
nucleotide databases using a protein databas: using a data K nucleotide databases using a

nucleotide query protein query N y protein query.

nucleotide > nucleotide protein > protein traslated nucleotide > protein protein > traslated nucleotide

Figura 33: Anexo J: Disefio propuesto de BLAST de la Pagina principal en modo oscuro (Kerfeld & Scott, 2011)
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National Center for Biotechnology Information

% BLAST $ {@ Home Recent Results [ Saved Strategies ® Help

Basic Local Alignment Search Tool

BLAST finds regions of similarity between biological sequences. The program compares nucleotide or protein sequences to sequence databases and calculates the statistical significance.

s,

A nucleotide is the basic building |AST Protein BLAST BLASTX TBLASTN

block of nucleic acids [1].

§ R arch BLASTP programs search BLASTX search protein TBLASTN search translated
nucleotide databases using a protein databases using a databases using a translated nucleotide databases using a
nucleotide query protein query nucleotide query. protein query.
nucleotide > nucleotide protein > protein traslated nucleotide > protein protein > traslated nucleotide

Figura 34: Anexo J: Diserio propuesto de BLAST de la Pdgina principal con descripcion emergente de la palabra “nucleotide” en modo claro (Kerfeld &
Scott, 2011)
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| & RecentResuts [} SavedStrategies @ Help

Basic Local Alignment Search Tool

BLAST finds regions of similarity between biological sequences. The program compares nucleotide or protein sequences to sequence databases and calculates the statistical significance.

Web BLAST

A protein is composed of one or more long
chains of amino acids, the sequence of which

Nucleotide BLAST corresponds to the DNA sequence of the TBLASTN

gene that encodes it [2].
BLASTN programs search e BLASTX search protein TBLASTN search translated
nucleotide databases using a protein databases using a databases using a translated nucleotide databases using a
nucleotide query protein query nucleotide query. protein query.

nucleotide > nucleotide protein > protein traslated nucleotide > protein protein > traslated nucleotide

Figura 35: Anexo J: Diserio propuesto de BLAST de la Pagina principal con descripcion emergente de la palabra “protein” en modo oscuro (Kerfeld &
Scott, 2011)
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National Center for Biotechndlogy Information

:ﬁ BLAST ® {~ Home Recent Results [® Saved Strategies ® Help

Basic Local Alignment Search Tool

BLAST finds regions of similarity between biological sequences. The program compares nucleotide or protein sequences to sequence databases and calculates the statistical significance.

Web BLAST

Nucleotide BLAST Protein BLAST BLASTX TBLASTN
BLASTN programs search BLASTP programs search BLASTX search protein TBLASTN search translated
nucleotide databases using a protein databases using a databases using a translated nucleotide databases using a

nucleotide query protein query nucleotide query. protein query.
nucleotide > nucleotide protein > protein traslated nucleotide > protein protein > traslated nucleotide

It has as input a nucleotide sequence,
translates the sequence in its six
possible reading frames and compares
these translated sequences against a
protein database [3].

Figura 36: Anexo J: Disefio propuesto de BLAST de la Pagina principal con descripcién emergente del botén “Go to blastx” en modo claro (Kerfeld &
Scott, 2011)
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| & RecontResuts [ SavedStiategies @ Help |

Basic Local Alignment Search Tool

BLAST finds regions of similarity between biological sequences. The program compares nucleotide or protein sequences to sequence databases and calculates the statistical significance.

Web BLAST

”

. 4 ‘/’// of’i ::; e o
i LV

Nucleotide BLAST
BLASTN programs search
nucleotide databases using a
nucleotide query

nucleotide > nucleotide

Protein BLAST
BLASTP programs search
protein databases using a

protein query

protein > protein

BLASTX
BLASTX search protein
databases using a translated

nucleotide query.

traslated nucleotide > protein

TBLASTN

TBLASTN search translated
nucleotide databases using a
protein query.

protein > traslated nucleotide

e —H

Compare a protein sequence with
a nucleotide database. To do this
it translates all nucleotide
sequences in their six reading
frames [3].

Figura 37: Anexo J: Diseiio propuesto de BLAST de la Pdgina principal con descripcion emergente del boton “Go to thlastn” en modo oscuro (Kerfeld &
Scott, 2011)
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2.2.  Funcionalidad “Blastn” modo claro

[P 1 et SE e o hiadce € Darkmode | | & johanadiazp@pucp.edupe

< .
= BLAST ® > blastn suite { Home Recent Results [ Saved Strategies ® Help

blastn blastp blastx tblastn tblastx

Parameters Sequence and Database

1 Sequence ai atabase Enter Query Sequence

Sequence:
Database: Enter accession number(s),

gi(s), or FASTA sequence(s):
2 Program Selection

Program: :
@ Attach Files By Dragging & Dropping, Selecting Or Pasting Them
Max target sequences:
Query subrange: 1 >
Job Title: Enter a des e title for your BLAST
(‘V . .
Sequence aligment: Align two or more sequences

Choose Search Set

Database type: Standard databases (nr etc.) v

Database: RefSeq Select RNA sequence (regseq_select) N

Organism: Enter organism common name, binomial, or tax id. Only 20 top taxa will be show ©
+ Add organism

Exclude: Models (XM/XP) Uncultured/environmental sample sequences

Limit to: Sequences from type material

Entrez Query: Enter an Entrez ¢

189



Figura 38: Anexo J: Diseiio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastn” con la opcion “Sequence and Database” en modo claro (Kerfeld & Scott,
2011)
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m) T'-LBUDH:B\1':¢EV‘I'IE‘IT'IZIIE!ID?E'E?’II‘III‘ZXZIQ‘-,"II'IT'DII‘HBUCII'I c Dark mode = johana.diazp@pucp.edu.pe

< .
(o BLAST @ > blastn suite {2 Home Recent Results [® Saved Strategies ® Help

blastn blastp blastx tblastn tblastx

Parameters Sequence and Database

1 Sequence and Database Enter Query Sequence

Sequence:
Database: : ¢ Enter accession number(s),
gi(s), or FASTA sequence(s):

Enter query sequence(s) or attach files utomatically determines t C at of t

2 Program Selection

Program: ) )
@ Attach Files By Dragging & Dropping, Selecting Or Pasting Them
Max target sequences:
Query subrange: 1 >
Job Title: Enter a descriptive title for your BLAST sear
Sequence aliament: Align two or more sequences
Choose ERROR: Query sequence(s) is not found.

Please enter accession number(s), gi(s), or FASTA sequence(s) or attach
files by dragging & dropping, selecting or pasting them

Database

Da‘abase: REISEY SeIECL RINA Sequernice (legsey_seiecy v

Organism: Enter organism commo , binomial, or tax id. Only 20 top taxa will be show ©
+ Add organism

Exclude: Models (XM/XP) Uncultured/environmental sample sequences

Limit to: Sequences from type material

Entrez Query: Enter an Entrez query tc

Figura 39: Anexo J: Diserio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastn” con la opcion “Sequence and Database” con un mensaje de error emergente
en modo claro (Kerfeld & Scott, 2011)
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U.S. National Library of Medicine : [ - . :
m) ["-IEIIIDVI-:'Hl:E‘f'IlE’VfI:II'BII:\IEIZ"IHIV-:thjg".“mfl:vl'l'l'lv.:mtll'l c’ Dark mode J ; johana.diazp@pucp.edu.pe }

% BLAST @ > blastn suite {2 Home Recent Results [%) Saved Strategies ® Help

blastn blastp blastx tblastn tblastx

Parameters Sequence and Database

1 Sequence and Database Enter Query Sequence

Sequence:
Database: Enter accession number(s),
gi(s), or FASTA sequence(s):

>2MXN_1|CHAIN

5 ATTCGCGCTGCTGCGCTTATATGCTCTCG
2 Program Selection

Program:

@ Attach Files By Dragging & Dropping, Selecting Or Pasting Them

Max target sequences:

Query subrange: 1 > 19
Job Title: 2MXN_1|CHAIN
p
Sequence aligment: Align two or more sequences

Choose Search Set

Database type: Standard databases (nr etc.) v

Database: RefSeq Select RNA sequence (reqseq_select) v

Organism: Enter organism common name, binomial, or tax id. Only 20 top taxa will be show ©
+ Add organism

Exclude: Models (XM/XP) Uncultured/environmental sample sequences

Limit to: Sequences from type material

Entrez Query: Enter an Entrez query t¢

Figura 40: Anexo J: Disefio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastn” con la opcion “Sequence and Database” con una secuencia en modo claro
(Kerfeld & Scott, 2011)
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National Center for Biotech

c Dark mode & johana.diazp@pucp.edu.pe

:’_, BLAST @ > blastn suite

blastn blastp blastx tblastn tblastx

Parameters

1 Sequence and Database

Sequence:
Database:

2 Program Selection

Program:

Max target sequences:

Program Selection

Algorithm Selection

BLAST Algorithm:

General Parameters
Max target sequences:
Short queries:

Expect threshold:

Word size:

Scoring Parameters

Match/Mismatch Scores:

Filters and Masking

Filter:

Mask:

{> Home Recent Results [ Saved Strategies ® Help

Highly similar sequences (megablast)
More dissimilar sequences (discontiguous megablast)

@ Somewhat similar sequences (blastn)

10 50 100 250 500 1000 5000

Automatically adjust parameters for short input sequences

0.05 Max matches in a query range: 0
16 20 24 28 32 48 64 128 256
1,2 WV Gap Costs:  |inear v

Low complexity regions

Species-specific repeats for: Holtermannia corniformis v

Mask for lookup table only

Mask lower case letters

Figura 41: Anexo J: Diseiio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastn” con la opcion “Program selection” con una secuencia en modo claro (Kerfeld

& Scott, 2011)
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Your search is loading. Please wait a minute.

RID: NHNHNUTMO1N
Submitted at: 2021 Oct 12 17:59:03

Figura 42: Anexo J: Diserio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastn” con la opcion “Program selection” con una secuencia en modo claro
(Kerfeld & Scott, 2011)
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U.S. National Library of Medicine (¢ ) )
m) l'-latlcvn.alIZ:»:Jmerl'-:nEn-:-te-:r'u'::-y nformation { Q Dark mode } M

{ .
= BLAST ® > blastn suite > results for NHNHNUTMO1N {> Home Recent Results [® Saved Strategies ® Help
a Results s
Descriptions
Sequences producing significant alignments 0 v § | & Download |
Graphic Summary O Description $ Scientific name # Q.Cover 4 Evalue 4 P.ldent. 4 Accession$
Phytobacter ursingii strain CAV1151 chromosome, complete genome Phytobacter ursingii 68% 36 100.00 CP011602.1
Alignments Populus trichocarpa clone POP002-L05, complete sequence Populus trichocarpa 65% 14 100.00 AC216408.1
PREDICTED: Paramormyrops kingsleyae peptidase M20 domain containing 1 ... Paramormyrop kingsleyae 65% 14 100.00 XM_023793494.1
Volvox carteri f. nagariensis male mating type locus, complete Volvox carteri 65% 14 100.00 GU784916.1
Taxonomy Salmo trutta genome assembly, chromosome: 21 Salmo trutta 62% 55 100.00 LR5844371
Aspergillus thermomutatus hypothetical protein (CDV56_.107606) Aspergillus thermomutatus 89% 55 92.31 XM_026761225.1
. Aminobacter sp. MSH1 chromosome, complete genome Aminobacter sp 62% 55 100.00 CP026265.1
Filter Results PREDICTED: Wasmannia auropunctata uncharacterized LOC105458063 Wasmannia 62% 55 10000  XM_0117031231
Percent Identity (%) : Enterobacteriaceae bacterium bta3-1, complete genome Enterobacteriaceae 75% 55 95.45 CP004083.1
> Pammene fasciana genome assembly, chromosome: 13 Pammene fasciana 75% 55 95.45 0U452285.1
E value:
=)

Query Coverage (%):
> Nextpage > @

Figura 43: Anexo J: Diseiio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastn” con la tabla resultante de la opcion “Descriptions” en modo claro (Kerfeld
& Scott, 2011)
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2.3. Funcionalidad “Blastn” modo oscuro

,L,J(l‘S",_‘N?'E?r.j?lg‘l‘ibr?‘r{?t,M??Efine { Light mode [ & johana.diazp@pucp.edu.pe
Recent Results [® Saved Strategies ® Help

Parameters

1 Sequence and Database Enter Query Sequence

Sequence: Not added
Database: reqgseq_selected Enter accession number(s),
gi(s), or FASTA sequence(s): *

Program: IER G
Max target sequences: 100
Query subrange:

Job Title: * ; ’ Jtive title for v
BLASTN Sequence aligment: [ Align two or more sequences
Choose Search Set

Database type: * | Standard databases (nr etc.)

Database: * I RefSeq Select RNA sequence (reqseq_select)

Organism: | Ent

Exclude: D Models (XM/XP) D Uncultured/environmental sample sequences

Limit to: [J Sequences from type material
Entrez Query: er an Entre

* Required Fields

Figura 44: Anexo J: Disefo propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastn” con la opcion “Sequence and Database” en modo oscuro

(Kerfeld & Scott, 2011)
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nology Information

Parameters

1 Sequence and Database

Sequence: Not added

Database: regseq_selected

Program: blastn

Max target sequences: 100

BLASTN

Enter Query Sequence

Enter accession number(s),
gi(s), or FASTA sequence(s): *

Query subrange:

Job Title: *

Sequence aligment:

Choose

Databas¢

Database!

Organism:

Exclude:

Limit to:
Entrez Query:

* Required Fields

(] Align two or more sequences

ERROR: Query sequence(s) is not found.
Please enter accession number(s), gi(s), or FASTA sequence(s) or attach
files by dragging & dropping, selecting or pasting them

[J Models (XM/XP) [J Uncultured/environmental sample sequences

[ Sequences from type material

Enter an Entrez «

Light mode J & johana.diazp@pucp.edu.pe
= RecentResults [ Saved Strategies ® Help

Figura 45: Anexo J: Disefio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastn” con la opcion “Sequence and Database”

en modo oscuro (Kerfeld & Scott, 2011)

con un mensq[e de error emergeme
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Recent Results [ Saved Strategies

Parameters

1 Sequence and Database Enter Query Sequence

Sequence: 2MXN_1|CH
Database: req Enter accession number(s),
gi(s), or FASTA sequence(s): *

>2MXN_1|CHAIN
ATTCGCGCTGCTGCGCTTATATGCTCTCG

Program:

Max target sequences: 100

Query subrange: 1 } ->‘ |
TG (oonslon ]

BLASTN Sequence aligment: [ Align two or more sequences

Choose Search Set

Database type: * Standard databases (nr etc.) v

Database: * ‘ RefSeq Select RNA sequence (regseq_select)

Organism:

Exclude: [J Models (XM/XP) [J Uncultured/environmental sample sequences

Limit to: [J Sequences from type material
Entrez Query:

* Required Fields

Figura 46: Anexo J: Diserio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastn” con la opcion “Sequence and Database” con una secuencia en modo oscuro

(Kerfeld & Scott, 2011)
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Recent Results [® Saved Strategies

Parameters

Algorithm Selection
Sequence:
Database: ec ted BLAST Algorithm: * (O Highly similar sequences (megablast)

O More dissimilar sequences (discontiguous megablast)

2 Program Selection -
Somewhat similar sequences (blastn)

Program: \ General Parameters
Max target sequences: 100

Max target sequences: *
10 50 100 250 500 1000

Short queries: [ Automatically adjust parameters for short input sequences

BLASTN Expect threshold: | 0.05 | Max matches in a query range: * | Y }

Word size: * 48 64 128 256

Match/Mismatch Scores: ( 2 Gap Costs: Linear v J

Filters and Masking

Filter:

Holtermannia corniformis v ‘

[ Mask for lookup table only

[J Mask lower case letters

* Required Fields

Figura 47: Anexo J: Diserio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastn” con la opcion “Program selection” con una secuencia en modo 0SCUro

(Kerfeld & Scott, 2011)
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> US National Library of Medicine t mode ‘ ‘ johana.d

Parameters

Algorithm Selection

tabase: BLAST Algorithm: *

2 Program Selection

Program: General Parameters

Max target

Max targg

Your search is loading. Please wait a minute.

RID: NHNHNU1TMO1N
Expect tH Submitted at: 2021 Oct 12 17:59:03

Short que
Word size: *

Match/Mismatch Scores: Gap Costs:

Filters and Masking

Filter:

Figura 48: Anexo J: Diserio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastn” con una ventana emergente indicando el porcentaje de carga en modo
oscuro (Kerfeld & Scott, 2011)
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Natggpal Libr‘e‘x%ff!Me“dicine i & johana.diazp@pucp.edu.pe
RecentRosuits )| 5 saved suategis

Results

Descriptions Sequences producing significant alignments J m

Description $ Scientific name ¢ Q.Cover 4 Evalue # P.ldent. # Accessiony [

Phytobacter ursingii strain CAV1151 chromosome, complete genome Phytobacter ursingii 68% 36 100.00 CP011802.1
Populus trichocarpa clone POP002-L05, complete sequence Populus trichocarpa 65% 14 100.00 AC216408.1
PREDICTED: Paramormyrops kingsleyae peptidase M20 domain containing 1 ... Paramormyrop kingsleyae 65% 14 100.00 XM_023793494.1
Volvox carteri f. nagariensis male mating type locus, complete Volvox carteri 65% 14 100.00 GU784916.1
Salmo trutta genome assembly, chromosome: 21 Salmo trutta 62% 55 100.00 LR5844371
Aspergillus thermomutatus hypothetical protein (CDV56_107606) Aspergillus thermomutatus 89% 55 92.31 XM_026761225.1
Aminobacter sp. MSH1 chromosome, complete genome Aminobacter sp 62% 55 100.00 CP026265.1
PREDICTED: Wasmannia auropunctata uncharacterized LOC105458063 Wasmannia % 55 100.00 XM_0117031231

Enterobacteriaceae bacterium bta3-1, complete genome Enterobacteriaceae 55 95.45 CP004083.1

Filter Results

Percent Identity (%) :

a
a
a
a
a
a
a
a
a
d
g

Pammene fasciana genome assembly, chromosome: 13 Pammene fasciana 9 55 95.45 0uU452285.1

Nextpage > e e e o e oo oo oo

Figura 49: Anexo J: Diseiio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastn” con la tabla resultante de la opcion “Descriptions” en modo oscuro (Kerfeld
& Scott, 2011)
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2.4.

m) U.S. National Library of Medicine

Nation iter for Biotechnology Information

Funcionalidad “Blastp” modo claro

€ Dark mode

& johana.diazp@pucp.edu.pe

& BLAST® > blastp suite

blastn blastp

Parameters

1 Sequence and Database

Sequence:
Database:

2 Program Selection

Program:
Max target sequences:

blastx

tblastn

tblastx

Sequence and Database

Enter Query Sequence

Enter accession number(s),
gi(s), or FASTA sequence(s):

Query subrange:
Job Title:

Sequence aligment:

Choose Search Set
Database:

Organism:

Exclude:

{ Home
seguence I ach file t automatically termi the format c
@ Attach Files By Dragging & Dropping, Selecting Or Pasting Them
1 >
Enter a descriptive title for your BLAST sear
Align two or more sequences
RefSeq Select RNA sequence (regseq_select) v

Enter or¢ m common name, binomial, or tax id. Only 20 top taxa will be show
+ Add organism

Models (XM/XP) Uncultured/environmental sample sequences

Recent Results

[ Saved Strategies ® Help

Non-redundant RefSeq proteins (WP)

Figura 50: Anexo J: Disefio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastp” con la opcion “Sequence and Database” en modo claro (Kerfeld & Scott,

2011)
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:': BLAST® > blastp suite { Home Recent Results [? saved Strategies ® Help

blastn blastp blastx tblastn tblastx

Parameters Sequence and Database

1 Sequence and Database Enter Query sequence

Sequence:
Database: Enter accession number(s),

gi(s), or FASTA sequence(s):
2 Program Selection

Program: .
@ Attach Files By Dragging & Dropping, Selecting Or Pasting Them
Max target sequences:
Query subrange: 1 >
Job Title: Ente jescriptive title for your BLAST searc
BLASTP | Sequence aligment: Align two or more sequences
Choose ERROR: Query sequence(s) is not found.

Please enter accession number(s), gi(s), or FASTA sequence(s) or attach
files by dragging & dropping, selecting or pasting them

Database
Organism: Enter organism common name, binom fax )nly 20 top taxa w how ©
+ Add organism
Exclude: Models (XM/XP) Uncultured/environmental sample sequences Non-redundant RefSeq proteins (WP)

Figura 51: Anexo J: Diseiio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastp” con la opcion “Sequence and Database” con un mensaje de error emergente

en modo claro (Kerfeld & Scott, 2011)
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= BLAST @ > blastp suite

blastn blastp

Parameters

1 Sequence and Database

Sequence:
Database:

2 Program Selection

Program:

Max target sequences:

blastx

tblastn tblastx

{2 Home

Sequence and Database

Enter Query Sequence

Enter accession number(s),
gi(s), or FASTA sequence(s):

Query subrange:

Job Title:

Sequence aligment:
Choose Search Set
Database:

Organism:

Exclude:

>QSHOZO_XANOR
DGGKQALETVQRLLPVLCQaHGLTPDQVVAIASH
@ Attach Files By Dragging & Dropping, Selecting Or Pasting Them
1 > 35

Q5HOZ0_XANOR

Align two or more sequences

RefSeq Select RNA sequence (regseq_select) v

) mmon nhame, binorr or tax id 1y 20 tor a will how
+ Add organism

Models (XM/XP) Uncultured/environmental sample sequences

Recent Results

[ Saved Strategies ® Help

Non-redundant RefSeq proteins (WP)

Figura 52: Anexo J: Diseiio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastp” con la opcion “Sequence and Database” con una secuencia en modo claro

(Kerfeld & Scott, 2011)
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L= o
s BLAST® > blastp suite {2 Home Recent Results [® Saved Strategies ® Help

blastn blastp blastx tblastn tblastx

Parameters Program Selection

1 Sequence and Database 3 "
= Algorithm Selection

Sequence:
Database: ) ) Quick BLASTP (Accelerated protein-protein BLAST)
s BLAST Algorithm: @ blastp (protein-protein BLAST)
X PSI-BLAST (Position-Specific Iterated BLAST)
2 Program Selection PHI-BLAST (Pattern Hit Initiated BLAST)
DELTA-BLAST (Domain Enhanced Lookup Time Accelerated BLAST)

Program: t General Parameters

Max target sequences: )
Max target sequences: . : . : . ’ ’

10 50 100 250 500 1000 5000

Short queries: Automatically adjust parameters for short input sequences

J Expect threshold: 0.05 Max matches in a query range: 0

e ' 1 ®

Word size: 2 3 3
Scoring Parameters
Matrix: BLOSUM®B2 v Gap Costs: Existence:11 Extension: 1 v
Compositional adjustments Conditional compositional score matrix adjustment v
Filters and Masking
Filter: Low complexity regions
Mask: Mask for lookup table only

Mask lower case letters

Figura 53: Anexo J: Diserio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastp” con la opcion “Program selection” con una secuencia en modo claro
(Kerfeld & Scott, 2011)
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Your search is loading. Please wait a minute.

L
=95% =  RID: NKVOCXRWO16
Tras Submitted at: 2021 Oct 12 18:35:28

a !
~

Figura 54: Anexo J: Diserio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastp” con una ventana emergente indicando el porcentaje de carga en modo claro
(Kerfeld & Scott, 2011)
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M) H.‘S;‘,f..a'?f;i',!gﬂg'e'rg'&r?ry° aclh € Dark mode 2 johana.diazp@pucp.edu.pe

= .
= BLAST o 5 blastp suite > results for NKVOCXRWO016 { Home Recent Results [ Saved Strategies ® Help
2 Results FOReT
Descriptions
Sequences producing significant alignments 0 Vv ‘ | & Download
Graphic Summary O Description % Scientific name % Q.Cover 4 Evalue # P.ldent. § Accessions
avirulence protein [Xanthomonas oryzae pv. oryzae) Xanthomonas oryzae pv... 100% 1e-14 100.00 RBH29528.1
Alignments hypothetical protein [Xanthomonas citri pv. citri] Xanthomonas citri pv. citri 100% 2e-14 100.00 MBD4421643.1
TAL effector AvrBs3/PthA [Xanthomonas citri pv. citri] TAL effector AvrBs3/PthA ... Xanthomonas citri pv. citri 100% 2e-14 100.00 MBD4665010.1
hypothetical protein [Xanthomonas citri pv. citri] Xanthomonas citri pv. citri 100% 3e-14 100.00 MBD4289706.1
Taxonomy avirulence protein [Xanthomonas oryzae pv. oryzae] Xanthomonas oryzae pv... 100% 3e-14 100.00 RBJ913911
TAL effector repeat-containing protein [Xanthomonas oryzae] Xanthomonas oryzae 100% 3e-14 100.00 WP_180987615.1
" TAL effector repeat-containing protein [Xanthomonas oryzae] Xanthomonas oryzae 100% 3e-14 100.00 WP_179085110.1
Filter Results hypothetical protein [Xanthomonas citri pv. citri] Xanthomonas citri pv. citri 100% 3e-14 100.00 MBD4223280.1
Percent Identity (%) : hypothetical protein [Xanthomonas citri pv. citri] Xanthomonas citri pv. citri 100% 3e-14 100.00 MBD4609446.1
> hypothetical protein ADT27.20840 [Xanthomonas oryzae] Xanthomonas oryzae 100% 6e-14 97.06 KOR39705.1
E value:
=

Query Coverage (%):
> Next page >

Figura 55: Anexo J: Disefio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastp” con la tabla resultante de la opcion “Descriptions” en modo claro (Kerfeld &
Scott, 2011)
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2.5.  Funcionalidad “Blastp” modo oscuro

N'H H{ﬁ._‘l\»!ati‘gnaqu‘l.jbfar{?f"r‘vylye‘t‘:_ii”t‘:ine { - Light mode - johana.diazp@pucp.edu.pe
Recent Results [ Saved Strategies ® Help

Parameters
1 Sequence and Database Enter Query Sequence

Sequence: Not added
Database: regseq_selected Enter accession number(s),
gi(s), or FASTA sequence(s): *

Program: blastp

Max target sequences: 100

Query subrange: [ﬁ > [:]

Job Title: * { ‘e title f

BLASTP Sequence aligment: [0 Align two or more sequences

Choose Search Set

Database: * RefSeq Select RNA sequence (reqseq_select) v J

Organism:

Exclude: [0 Models (XM/XP) [J Uncultured/environmental sample sequences [J Non-redundant RefSeq proteins (WP)

* Required Fields

Figura 56: Anexo J: Diserio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastp” con la opcion “Sequence and Database
en modo oscuro (Kerfeld & Scott, 2011)

' con un mensaje de error emergente
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NIH H,:‘? N ‘?,‘?f‘?‘;k'bfi"{‘?f,,{",'F??i?‘”e [ & johana.diazp@pucp.edu.pe
(=] RecentResults [ Saved Strategies ® Help

Parameters
1 Sequence and Database Enter Query Sequence

Sequence: Not added
Database: ed Enter accession number(s),
gi(s), or FASTA sequence(s): *

Program: blastp
Max target sequences:

Query subrange:

Job Title: *

BLASTP Sequence aligment: [] Align two or more sequences

Choosel ERROR: Query sequence(s) is not found.
Please enter accession number(s), gi(s), or FASTA sequence(s) or attach

files by dragging & dropping, selecting or pasting them
PEIELER:

Organism:

Exclude: [J Models (XM/XP) [J Uncultured/environmental sample sequences [J Non-redundant RefSeq proteins (WP)

Figura 57: Anexo J: Diserio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastp” con la opcion “Sequence and Database” en modo oscuro (Kerfeld & Scott,
2011)
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T ey cr N & johana diazp@pucp.edu.pe
Recent Results [ Saved Strategies ® Help

Parameters

1 Sequence and Database Enter Query Sequence

Sequence:
PEIEEN Enter accession number(s),
gi(s), or FASTA sequence(s): *

>Q5HOZ0_XANOR
DGGKQALETVQRLLPVLCQaHGLTPDQVVAIASH

Program: blastp

Max target sequences: 100

Query subrange:

Job Title: *

BLASTP Sequence aligment: [J Align two or more sequences

Choose Search Set

Database: * RefSeq Select RNA sequence (reqseq_select)

Organism:

Exclude: [J Models (XM/XP) [J Uncultured/environmental sample sequences [J Non-redundant RefSeq proteins (WP)

* Required Fields

Figura 58: Anexo J: Diserio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastp” con la opcion “Sequence and Database” con una secuencia en modo 0SCUro
(Kerfeld & Scott, 2011)
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National Library of Medicine
enter for Biot

echnology Information

Parameters

Sequence:
Database:

2 Program Selection

Program: blastp

Max target sequences: 100

BLASTP

Algorithm Selection

BLAST Algorithm: *

General Parameters
Max target sequences: *

Short queries:

Expect threshold:

Word size: *

Scoring Parameters
Matrix:

Compositional adjustments
Filters and Masking

Filter:

ER

* Required Fields

{ Light mode - johana.diazp@pucp.edu.pe
Recent Resuilts [® Saved Strategies ® Help

O Quick BLASTP (Accelerated protein-protein BLAST)
blastp (protein-protein BLAST)
O PSI-BLAST (Position-Specific Iterated BLAST)
O PHI-BLAST (Pattern Hit Initiated BLAST)
O DELTA-BLAST (Domain Enhanced Lookup Time Accelerated BLAST)

100 250 500 1000

[ Automatically adjust parameters for short input sequences

Max matches in a query range: * Y I

Gap Costs: Existence:11 Extension: 1 v

[ BLOSUM®62 v ]

{ Conditional compositional score matrix adjustment v

[:] Low complexity regions

[] Mask for lookup table only

[J Mask lower case letters

Figura 59: Anexo J: Diserio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastp” con la opcion “Program selection” con una secuencia en modo 0SCUro

(Kerfeld & Scott, 2011)
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> US National Library of ‘Medlcme

Parameters

Algorithm Selection

BLAST Algorithm: *

2 Program Selection

Program General Parameters

A get sequences:

Max target sequences: *

Short queries:

Expect threshold: [005 |

Word size: Your search is loading. Please wait a minute.

RID: NKVOCXRW016
Submitted at: 2021 Oct 12 18:35:28

Matrix:
Compositional adjustments
Filters and Masking

Filter:

Mask:

Figura 60: Anexo J: Disefio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastp” con una ventana emergente indicando el porcentaje de carga en modo
oscuro (Kerfeld & Scott, 2011)
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U.S. National Libr‘aw‘?f"r\/‘lve‘gisine [ Light mode & johana.diazp@pucp.edu.pe J
Recent Results [ Saved Strategies ® Help

Results

Descriptions Sequences producing significant alignments | v] m

®

avirulence protein [Xanthomonas oryzae pv. oryzae] Xanthomonas oryzae pv... RBH29528.1
hypothetical protein [Xanthomonas citri pv. citr Xanthomonas citri pv. citri 6 MBD4421643.1
TAL effector AvrBs3/PthA [Xanthomonas citri pv. citri] TAL effector AvrBs3/PthA Xanthomonas citri pv. citri b MBD4665010.1
hypothetical protein [Xanthomonas citri pv. citri] Xanthomonas citri pv. citri % MBD4289706.1
avirulence protein [Xanthomonas oryzae pv. oryzae) Xanthomonas oryzae pv...

TAL effector repeat-containing protein [Xanthomonas oryzae] Xanthomonas oryzae b WP_180987615.1
TAL effector repeat-containing protein [Xanthomonas oryzae] Xanthomonas oryzae WP_179085110.1
Filter Results hypothetical protein [Xanthomonas citri pv. citr Xanthomonas citri pv. citri i MBD422328

Percent Identity (%) : hypothetical protein [Xanthomonas citri pv. citr: Xanthomonas citri pv. citri i MBD4609446.1

[l
[l
O
O
[l
O
O
O
O
g

hypothetical protein ADT27_.20840 [Xanthomonas oryzae] Xanthomonas oryzae b q KOR39705.1

Next page 00000

Figura 61: Anexo J: Diseiio propuesto de BLAST de la funcionalidad “Blastp” con la tabla resultante de la opcion “Descriptions” en modo oscuro (Kerfeld
& Scott, 2011)
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3. Prototipo navegable

El prototipo navegable se encuentra disponible en la herramienta de prototipado

Figma (Design, 2017). Se puede acceder mediante el enlace Prototipo BLAST.

4. Apéndices

4.1.  Validacion del documento por medio de juicio experto en usabilidad

El experto el area de Usabilidad que ayudé a validar este documento del proyecto
de tesis es el Dr. José Pow-Sang Portillo, que es doctor en Ingenieria Informatica, tiene
una maestria en Ingenieria de Software y es investigador en el Consejo Nacional de
Ciencia, Tecnologia e Innovacion Tecnoldgica (CONCYTEC). Ademas, es ponente y

organizador de conferencias internacionales de Usabilidad.
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https://www.figma.com/proto/i5pO5sMVT350ykZI62k6nO/Prototipo-BLAST-Johana-Diaz-Ponte?node-id=215%3A1467&scaling=scale-down-width&page-id=215%3A2&starting-point-node-id=215%3A1467

Acta de validacion de documento

Nombre del documento: Prototipo de interfaz de un servicio web bioinformatico de tipo
herramienta.

Descripcion del documento: Documento que contiene un informe de las
funcionalidades de las pantallas disefiadas y el prototipo navegable del servicio web
bioinformatico de tipo herramienta.

Mediante la presente acta, yo José Antonio Pow-Sang dejo constancia de que se ha
revisado por medio de juicio experto el documento, descrito en los puntos anteriores,
perteneciente al proyecto de tesis "Redisefio de interffaz de un servicio web
bioinformatico de tipo herramienta aplicando instrumentos de disefio centrado en
usuario”. Ademas, en la siguiente seccion se especifica el veredicto y las observaciones
correspondientes al documento.

Veredicto:
(x) Aprobado ( ) Requiere observacion

Observaciones:

Sin observaciones

Q¥
'\.3;.\':1'

(
Firma

Lima, 11 de octubre del 2021
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Anexo K: Reporte de usabilidad del prototipo utilizando SUS-BWS

En el presente anexo, se presenta el reporte de usabilidad del prototipo utilizando
el cuestionario SUS-BWS (Bezerra Brandao et al., 2021), en el cual se especifica la

introduccidn, el cuestionario utilizado y los resultados encontrados

1. Introduccién

Debido a la escasez de interfaces de servicios web bioinforméatico de tipo
herramienta que resuelvan puntos de dolor de los usuarios (Pavelin et al., 2012), se
evidencia que el disefio de servicios web bioinforméticos de tipo herramienta se esta
realizando sin la verificacion del cumplimiento de las necesidades de usuario (Bezerra
Brandao et al., 2021). Por lo tanto, después de haber realizado un prototipo de interfaz
del servicio web bioinformético de tipo herramienta BLAST, se procedera a cuantificar
la usabilidad de la interfaz grafica mediante una serie de preguntas realizadas a los
usuarios (Bezerra Brandao et al., 2021). Para esto, se realizaron dos cuestionarios. Uno
para la evaluar el servicio existente de BLAST y otro para evaluar el prototipo de redisefio
de BLAST. De esta manera, se podrd comparar cuantitativamente los resultados.
Entonces, se explicard qué tipo de cuestionario se utilizdé y, luego, las respuestas que

dieron los usuarios sobre el servicio web actual y sobre prototipo de interfaz BLAST.

2. Cuestionario utilizado

El instrumento sumativo que se utilizara es el cuestionario SUS-BWS (Bezerra
Brandao et al., 2021). El cual presenta 10 preguntas relacionadas a la usabilidad de la
interfaz grafica de servicio web bioinformaticos. Cada pregunta se responde con un
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namero del 1 al 5, que expresa cuan “Muy en desacuerdo” o “Muy de acuerdo” se
encuentra el usuario respecto a esa frase. Ademas, este cuestionario cuenta con secciones
de consentimiento informado, datos demograficos y presentacion del prototipo. Cabe
resaltar que se presenta este cuestionario en version espafol e inglés, porque los usuarios

bioinformaticos pueden ser de distintas nacionalidades de todo el mundo.

2.1. Cuestionario de evaluacion de usabilidad — BLAST
El cuestionario utilizado es el siguiente:
Usability Evaluation Questionnaire - BLAST
Estimado/a participante,

Le pedimos su apoyo en la realizacion de una investigacion conducida por Johana
Diaz Ponte, egresada de la especialidad de Ingenieria Informatica de la Pontificia
Universidad Catélica del Peru y asesorada por los investigadores Layla Hirsh y José Pow-
Sang. La investigacion, denominada “Cuestionario de Evaluacion de Usabilidad —
BLAST”, tiene como propo6sito evaluar la usabilidad del servicio web bioinformatico
BLAST. Esta evaluacion es parte de mi trabajo de investigacion para obtener el titulo de

Ingenieria Informética.

« Para completar este cuestionario demorard 5 minutos aproximadamente y todo lo
que usted diga sera tratado de manera privada, es decir, su identidad sera tratada de

manera confidencial.

« Si tiene alguna consulta sobre la investigacion, puede comunicarse al siguiente

correo electrénico: johana.diazp@pucp.edu.pe. Ademas, si tiene alguna duda sobre
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aspectos éticos, puede comunicarse con el Comité de Etica de la Investigacion de la
universidad, al correo electronico etica.investigacion@pucp.edu.pe o al nimero 626

2000, anexo 2246.

Dear participant,

We ask for your support an investigation conducted by Johana Diaz Ponte, a
graduate in Informatics Engineering program at PUCP - Pontificia Universidad Catdlica
del Perd and advised by researchers Layla Hirsh and José Pow-Sang. The research, called
"Usability Evaluation Questionnaire - BLAST", aims to evaluate the usability of
bioinformatics web service BLAST. This evaluation is part of my research work for a

degree in Informatics Engineering.

» To complete this question it will take approximately 5 minutes and everything

you say will be treated privately, that is, your identity will be treated confidentially.

« If you have any questions about the research, you can contact the following email:
johana.diazp@pucp.edu.pe. In addition, if you have any questions about ethical aspects,
you can contact the University's Research  Ethics Committee, at

etica.investigacion@pucp.edu.pe or at number 626 2000, annex 2246.

¢Usted acepta participar de esta investigacion? Do you accept to participate in

this research?

o SilYes

o No/No
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Seccion: Datos personales - Personal details

Indique el grado académico méximo alcanzado (Indicate the maximum

academic degree achieved)

o Primaria completa / Elementary school diploma

o Secundaria completa / High school diploma

o Técnica superior completa / Technical College degree
o Universitaria completa /College completed

o Maestria completa / Master’s degree completed

o Doctorado completo / PhD completed

¢Ha utilizado previamente servicios web bioinformaticos de tipo herramienta?

(Have you previously used bioinformatics web services tools?)
Ej: BLAST, Clustal Omega, HMMER

o SilYes

o No/No
BLAST

La evaluacion se realizara sobre el servicio web bioinforméatico BLAST en el

siguiente enlace: https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi (The evaluation will be carried

out on the BLAST bioinformatics web service at the following link:

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi )

Sugerencia de pasos a realizar (Suggested steps to be taken)
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https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

1. Ingrese al servicio web bioinformatico BLAST

https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi
2. Seleccione el tipo “blastp” o “Protein Blast”.

3. Ingrese los siguientes fragmentos de secuencias que pertenecen a la

familia PF03377 de proteinas repetidas.

>Q5H0Z0_XANOR/838-871
DGGKQALETVQRLLPVLCQaHGLTPDQVVAIASH
>Q5GYF3_XANOR/1159-1192

DGGKQALETVQRLLPVLCQAHGLTPDQVVAIASH

4. Escriba el titulo de su preferencia.

5. Utilice la base datos “PDB” o “Protein Data Bank Protein™.

6. Seleccione el algoritmo “blastp”.

7. Realice la busqueda seleccionado el boton "BLAST".

8. Filtre los resultados por los porcentajes de identidad mayores a 90%.
9. Visualice el alineamiento de multiples secuencias en "MSA Viewer".

10. Cambie la coloracion de los aminoacidos a Rasmol.
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Suggested steps to be taken

1. Access the BLAST bioinformatics web service at

https://blast.ncbi.nIm.nih.gov/Blast.cgi.
2. Select the "blastp™ or "Protein Blast" type.

3. Enter the following sequence fragments belonging to the PF03377 family

of repeated proteins.

>Q5H0Z0_XANOR/838-871
DGGKQALETVQRLLPVLCQaHGLTPDQVVAIASH
>Q5GYF3_XANOR/1159-1192

DGGKQQALETVQRLLLPVLCQJHGLTPDQVVAIASH

4. Type the title of your choice.

5. Use the "PDB" or "Protein Data Bank Protein™ database.

6. Select the "blastp™ algorithm.

7. Perform the search by selecting the "BLAST" button.

8. Filter the results by the percentages of identity greater than 90%.
9. View the alignment of multiple sequences in "MSA Viewer".
10. Change the amino acid coloration to Rasmol.
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SUS - BWS: System Usability Scale for Bioinformatics Web Services (Bezerra

Brandao et al., 2021)

Este instrumento sumativo permite cuantificar la usabilidad de una interfaz gréfica
de un servicio web bioinforméatico mediante una serie de 10 preguntas (Bezerra Brandao

etal., 2021).

This summative instrument makes it possible to quantify the usability of a graphical
interface of a bioinformatic web service through a series of 10 questions (Bezerra Brandao

etal., 2021).

1. Creo que me gustaria utilizar este servicio con frecuencia. (I think I would like

to use this service frequently.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

2. Encontré el servicio innecesariamente complejo. (I found the service

unnecessarily complex.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree
3. Creo que el servicio es facil de usar. (I though the service was easy to use.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree
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Muy de acuerdo/Strongly agree

4.Creo que necesitaria leer mucha documentacion para poder utilizar este servicio.

(I think that I would need to read a lot of documentation to be able to use this service.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

5. Encontré que las diversas funcionalidades de este servicio estaban bien

integradas. (I found the various functionalities in this service were well integrated.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

6. Pienso que hay demasiada inconsistencia en las opciones de este servicio. (I

thought there was too much inconsistency on the options of this service.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

7. Imagino que la mayoria de la gente aprenderia a utilizar este servicio muy
rapidamente. (I would imagine that most people would learn to use this service very

quickly.)
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Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

8. Encontré el servicio muy incomodo de usar. (I found the service very

uncomfortable to use)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree
9. Me senti muy seguro al usar el servicio. (I felt very confident using the service.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

10. Necesito aprender muchas instrucciones/ opciones antes de comenzar con este
servicio. (I need to learn a lot of instructions/options before | could get going with this

service.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

A continuacion, se adjunta el enlace al cuestionario en Google Form.
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https://forms.gle/F6nMVgS7inGWyZ2J9

2.2. Cuestionario de evaluacion de usabilidad — Redisefio de BLAST

El cuestionario utilizado es el siguiente:

Usability Evaluation Questionnaire - BLAST Redesign
Estimado/a participante,

Le pedimos su apoyo en la realizacion de una investigacién conducida por Johana
Diaz, estudiante de la especialidad de Ingenieria Informética de la Pontificia Universidad
Catdlica del Pert y asesorada por los doctores Layla Hirsh y José Pow-Sang. La
investigacion, denominada “Cuestionario de Evaluacion de Usabilidad — Redisefio de
BLAST”, tiene como propdsito evaluar la usabilidad del redisefio de interfaz del servicio

web bioinforméatico BLAST.

« Para completar este cuestionario demorara 5 minutos aproximadamente y todo lo
que usted diga sera tratado de manera privada, es decir, su identidad sera tratada de

manera confidencial.

« Si tiene alguna consulta sobre la investigacion, puede comunicarse al siguiente
correo electrénico: johana.diazp@pucp.edu.pe. Ademas, si tiene alguna duda sobre
aspectos éticos, puede comunicarse con el Comité de Etica de la Investigacion de la
universidad, al correo electronico etica.investigacion@pucp.edu.pe o al nimero 626

2000, anexo 2246.

Dear participant,
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We ask for your support in investigating conducted by Johana Diaz, a student of the
Informatics Engineering program at PUCP - Pontificia Universidad Catdlica del Pert and
advised by Doctors Layla Hirsh and José Pow-Sang. The research, called "Usability
Evaluation Questionnaire - BLAST Redesign”, aims to evaluate the usability of the

redesign of the BLAST bioinformatics web service.

» To complete this question, it will take approximately 5 minutes and everything

you say will be treated privately, that is, your identity will be treated confidentially.

« If you have any questions about the research, you can contact the following email:
johana.diazp@pucp.edu.pe. In addition, if you have any questions about ethical aspects,
you can contact the University's Research  Ethics Committee, at

etica.investigacion@pucp.edu.pe or at number 626 2000, annex 2246.

¢Usted acepta participar de esta investigacion? Do you accept to participate in

this research?

o Si/Yes

o No/No

Seccion: Datos personales - Personal details

Indique el grado académico maximo alcanzado (Indicate the maximum

academic degree achieved)

o Primaria completa / Elementary school diploma
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o Secundaria completa / High school diploma

o Técnica superior completa / Technical College degree
o Universitaria completa /College completed

o Maestria completa / Master’s degree completed

o Doctorado completo / PhD completed

¢Ha utilizado previamente servicios web bioinformaticos de tipo herramienta?

(Have you previously used bioinformatics web services tools?)
Ej: BLAST, Clustal Omega, HMMER

o SilYes

o No/No

Seccion: BLAST Redesign prototype

La evaluacion se realizara sobre el siguiente prototipo desarrollado en Figma, que
puede ser accedido mediante el siguiente enlace: (The evaluation will be carried out on
the following prototype developed in Figma, which can be accessed through the following

link)
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https://www.figma.com/proto/i5pO5sMVT350ykZI62k6nO/Prototipo-BLAST-Johana-Diaz-Ponte?node-id=215%3A1467&scaling=scale-down-width&page-id=215%3A2&starting-point-node-id=215%3A1467

Sugerencia de pasos a realizar

Se ha disefiado el flujo de interaccion de las funcionalidades "BLASTP" y
"BLASTN" asi como una version en modo oscuro que se puede acceder con la opcion

"Dark Mode" en barra superior desde cualquier pantalla.

1. Ingrese al enlace anterior y explore las funcionalidades Blastn o Blastp.

2. En la seccion "Sequence and Database", afiada una secuencia de acidos nucleicos

0 proteinas, segun corresponda.

3. En la seccion "Program Selection”, verifique el algoritmo seleccionado de forma

predeterminada.
4. Seleccione la opcion "BLASTN" o "BLASTP" para realizar la busqueda.

5. Seleccione el mensaje de carga de la busqueda y le aparecera la lista de

resultados.

The interaction flow of the "BLASTP" and "BLASTN" functionalities has been
designed, as well as a version in dark mode that can be accessed with the "Dark Mode"

option in the upper bar from any screen.

1. Enter the link above and explore the Blastn or Blastp functionality.

228



2. In "Sequence and Database" section, add a nucleic acid or protein sequence, as

appropriate.
3. In "Program Selection" section, check the algorithm selected by default.
4. Select "BLASTN" or "BLASTP" option to search.

5. Select the search loading message and the list of results will appear.
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Seccion: SUS - BWS: System Usability Scale for Bioinformatics Web Services

(Bezerra Brandao et al., 2021)

1. Creo que me gustaria utilizar este servicio con frecuencia. (I think I would like

to use this service frequently.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

2. Encontré el servicio innecesariamente complejo. (I found the service

unnecessarily complex.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree
3. Creo que el servicio es facil de usar. (I though the service was easy to use.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

4.Creo que necesitaria leer mucha documentacion para poder utilizar este servicio.

(I think that 1 would need to read a lot of documentation to be able to use this service.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree
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Muy de acuerdo/Strongly agree

5. Encontré que las diversas funcionalidades de este servicio estaban bien

integradas. (I found the various functionalities in this service were well integrated.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

6. Pienso que hay demasiada inconsistencia en las opciones de este servicio. (I

thought there was too much inconsistency on the options of this service.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

7. Imagino que la mayoria de la gente aprenderia a utilizar este servicio muy

rapidamente. (I would imagine that most people would learn to use this service very
quickly.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

8. Encontré el servicio muy incomodo de usar. (I found the service very

uncomfortable to use)
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Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree
9. Me senti muy seguro al usar el servicio. (I felt very confident using the service.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

10. Necesito aprender muchas instrucciones/ opciones antes de comenzar con este
servicio. (I need to learn a lot of instructions/options before | could get going with this

service.)

Muy en desacuerdo/Strongly disagree

Muy de acuerdo/Strongly agree

A continuacion, se adjunta el enlace al cuestionario en Google Forms.

3. Resultados

3.1. Resultados del cuestionario SUS-BWS — BLAST

El cuestionario de evaluacion de usabilidad de BLAST se realiz6 con 9 usuarios de

servicios web bioinformaticos. En la figura 62, se muestra que el 100% de los usuarios
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https://forms.gle/ykV19mKaw5JhP9wu9

aceptaron brindar su acuerdo en la participacion de esta investigacion, la cual se encarga

de indagar la percepcion cuantitativa del servicio web bioinforméatico BLAST.

éUsted acepta participar de esta investigacion?
Si/Yes

100.0%
9 respuestas

Figura 62:4nexo K: Respuestas de la pregunta “;Usted acepta participar de esta investigacion?”’

En la tabla 35, se muestra la cantidad de respuestas de los usuarios al cuestionario
SUS-BWS BLAST (Bezerra Brandao et al., 2021). En la tabla, se puede apreciar las
preguntas realizadas, la cantidad de respuestas segln la escala de valores y el promedio
de estas. Después de obtener las respuestas de los usuarios, se procede a calcular el
puntaje SUS (Brooke, 1996). Para calcularlo, se toma en cuenta las respuestas de cada
participante y estas tienen un puntaje del 0 al 4 (Brooke, 1996). Las respuestas de las
preguntas impares (1,3,5,7 y 9) son asignadas al valor de la posicién escalar menos uno
(Brooke, 1996). Luego, las respuestas de las preguntas pares (2,4,6,8 y 10) tienen el
puntaje asignado menos cinco que el valor de la posicion escalar (Brooke, 1996).
Finalmente, para obtener el resultado final se suman los puntajes y se multiplica por 2.5,

el cual mostrara un puntaje del 0 al 100 (Brooke, 1996).
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Tabla 35: Anexo K: Cantidad de respuestas de los usuarios de todas las preguntas en espariol del

cuestionario SUS-BWS BLAST (Bezerra Brandao et al., 2021)

Preguntas del cuestionario SUS-BWS en espafiol Escala de valores Pro-
1 |2 |3 |4 medio
Cantidad de respuesta

1. Creo que me gustaria utilizar este servicio con 0 1 |4 1 290

frecuencia. '

2. Encontré el servicio innecesariamente complejo. 5 |0 |2 2 197

3. Creo que el servicio es facil de usar. 3 2 1 |0 167

4.Creo que necesitaria leer mucha documentacion 4 1 3 |0 o

para poder utilizar este servicio. '

5. Encontré que las diversas funcionalidades deeste [0 |2 |0 |4 233

servicio estaban bien integradas. '

6. Pienso que hay demasiada inconsistencia en las 3 |3 3 |0 oo

opciones de este servicio. '

7. Imagino que la mayoria de la gente aprenderia a 0O (1 |2 |4 297

utilizar este servicio muy rapidamente. '

8. Encontré el servicio muy incémodo de usar. 4 14 |1 |0 1.00

9. Me senti muy seguro al usar el servicio. hy'| 2 3 1 913

10. Necesito aprender muchas 5 |0 1 2

instrucciones/opciones antes de comenzar con este 1.40

servicio.

Con la formula de calificacibn mencionada, se calculd que el resultado de

usabilidad del prototipo utilizando SUS-BWS para el servicio web bioinformatico

BLAST es 68.33 en una escala del 0 al 100. Para interpretar este valor se trabajara con

las 5 categorias definidas por Jeff Sauro (Sauro, 2018). En la tabla 36, se muestran la

clasificacion de los resultados segun las categorias calificacidn, rango percentil, adjetivo,

admisibilidad y NPS (Net Promoter Score, por sus siglas en inglés) para la descripcion

de resultados SUS (Brooke, 1996).
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Tabla 36: Anexo K: Categorias de calificacion, rango percentil, adjetivo, admisibilidad y NPS
para la descripcion de resultados SUS (Sauro, 2018).

SUS Calificacion | Rango Adjetivo Admisibilidad | NPS
percentil

84.1-100 | A+ 96 - 100 Ideal Admisible Promotor
80.8-84.0 | A 90-95 Excelente | Admisible Promotor
78.9-80.8 | A- 85 -89 - Admisible Promotor
77.2—-78.8 | B+ 80 - 84 - Admisible Pasivo
741-771 | B 70-79 - Admisible Pasivo
72.6-74.0 | B- 65 - 69 - Admisible Pasivo
71.1-725 | C+ 60 - 64 Bueno Admisible Pasivo
65.0-71.0 | C 41 -59 - Neutral Pasivo
62.7-649 | C- 35-40 - Neutral Pasivo
51.7 - 62.6 15-34 OK Neutral Detractor
25.1-51.6 2-14 Pobre No admisible | Detractor
0-25 F 0-1.9 Atroz No admisible | Detractor

La descripcion de cada categoria se explica a continuacion:

Las calificaciones van desde la letra F (desempefio deficiente) hasta la A

(desempefio superior) y la letra C indica un desempefio promedio (Sauro, 2018).

e El rango percentil tomd los datos de puntajes SUS para normalizar de tal forma
que permita un rango (Sauro, 2018).

e La escala de adjetivos incluye “Pobre”, “OK” y “Bueno” (Sauro, 2018). Las
puntuaciones superiores a 85 son consideradas “Ideal” mientras que las inferiores
a 25 son consideradas como “Atroz” (Sauro, 2018).

e La admisibilidad se definio para que por encima de valores de 70 sea

“Admisible”, debajo de 25 sea “No admisible” y en valores entre 25 y 70 sea

“Neutral” (Sauro, 2018).
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e Para NPS (Net Promoter Score, por sus siglas en inglés), se interpretan los
puntajes de 9 y 10 como “promotores”, 7 y 8 como “pasivos”, y 6 0 menos como

“detractores” en una escala del 0 al 11 (Sauro, 2018).

Al tener una calificacion SUS (Brooke, 1996) de 68.33 con rango percentil entre
“65 - 69” se interpreta como una calificacion B-, con adjetivo cercano a “Bueno”, con

admisibilidad “Admisible” y NPS “Pasivo”.

En la figura 63, se muestran los resultados con calificacion SUS del cuestionario al
servicio web bioinformatico BLAST en promedio segun los grados académicos maximos
alcanzados por los usuarios. Se visualiza que para los usuarios con rango de doctor el
servicio BLAST es considerado con adjetivo “Excelente” debido a su rango percentil de
82.08. Sin embargo, para los usuarios con universidad completa el rango percentil es de

40.83, que es calificado como “Pobre”

Resultado SUS-BWS BLAST segtin el grado académico alcanzado

Indique el grado académico maximo alcanzado (Indicate the maximum academic degree achieved)

M Doctorado completo / PhD com..
Universitaria completa /Colleg..
Total general

100

82.08

68.33

50
40.83

Prom. SUS-BWS BLAST %

0

Doctorado completo / PhD comple.. Universitaria completa /Collegec.. Total general

Grado maximo alcanzado
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Figura 63: Anexo K: Resultados promedio la calificacion SUS del cuestionario SUS-BWS BLAST
segun el grado académico alcanzado.

3.2. Resultados del cuestionario SUS-BWS — Redisefio de BLAST

El cuestionario de usabilidad SUS-BWS (Bezerra Brandao et al., 2021) del redisefio

de BLAST se realiz6 con 14 usuarios de servicios web bioinformaticos. En la figura 64,

¢Usted acepta participar de esta investigacién?

€i/Yes

100.0%

14 respuestas

se muestra en un grafico circular que el 100% de los usuarios aceptaron brindar su
consentimiento para esta investigacion. Esta pregunta se realiza después de explicar el
protocolo de consentimiento informado.
Figura 64: Anexo K: Respuestas de la pregunta “;Usted acepta participar de esta investigacion?”
En la figura 65, el 100% de los usuarios afirman haber utilizado un servicio web

bioinforméatico de tipo herramienta con anterioridad.
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¢Ha utilizado previamente servicios web bioinforméticos de tipo herramienta?
Si/Yes

Figura 65: Anexo K: Respuestas de la pregunta “Indique el grado académico mdximo alcanzado”

En la figura 66, se presenta que los usuarios de servicios web bioinformaticos
alcanzaron diferentes grados académicos, los cuales son secundaria, universidad, maestria
y doctorado completos. Se encontrd que el 7.14% de los usuarios (1) completd educacion
secundaria, el 42.86% concluy6 con sus estudios universitarios (6), el 35.71% realiz6 una

maestria (5) y el 14.29% de ellos cuenta con un doctorado (2).
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Figura 66: Anexo K: Respuestas de la pregunta “Indique el grado académico

méximo alcanzado”

% de respuestas segtn el grado académico alcanzado

42.86%
6 respuestas

M Secundaria completa/ High..
M Doctorado completo/PhDc..
Maestria completa / Maste

Universitaria completa /Col..

7.14%
1respuestas

14.29%
2 respuestas

35.71%
Srespuestas

Grado maximo alcanzado

En la tabla 37, se muestran las respuestas de todos los usuarios de servicios web

bioinformaticos encuestados clasificados por pregunta y por la respuesta que se dio. Cada

respuesta dada puede estar entre el 1 y el 5, por lo que la cantidad de respuestas de la

pregunta se muestra para esos valores y se cuenta con el promedio de respuestas.
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Tabla 37: Anexo K: Cantidad de respuestas de los usuarios de todas las preguntas en espariol del

cuestionario SUS-BWS(Bezerra Brandao et al., 2021)

Preguntas del cuestionario SUS-BWS Redesign en espafiol | Escala de valores Pro- Valor
1 |2 |3 |4 |5 medio | ideal
Cantidad de respuesta:

1. Creo que me gustaria utilizar este servicio con frecuencia. | 1 3 1 |3 6 3.7 5

2. Encontre el servicio innecesariamente complejo. 4 |6 1 2 1 2.3 1

3. Creo que el servicio es facil de usar. 0 1 2 6 5 |41 5

4.Creo que necesitaria leer mucha documentacién para 3 5 3 2 1 2.5 1

poder utilizar este servicio.

5. Encontré que las diversas funcionalidades de este servicio | 0 1 2 |5 |6 |41 5

estaban bien integradas.

6. Pienso que hay demasiada inconsistencia en las opciones |7 |4 |3 |0 |0 1.7 1

de este servicio.

7. Imagino que la mayoria de la gente aprenderia a utilizar |0 |2 1 (4 |7 |41 5

este servicio muy rapidamente.

8. Encontré el servicio muy incomodo de usar. 9 |4 |0 1 0 1.5 1

9. Me senti muy seguro al usar el servicio. 0 3 |4 |6 |41 5

10. Necesito aprender muchas instrucciones/opciones antes | 3 7 1 2 2.4 1

de comenzar con este servicio.

En la pregunta 1 “Creo que me gustaria utilizar este servicio con frecuencia”, los

usuarios de servicios web bioinformaticos tienen diversas opiniones respecto a este

interrogante, puesto que la decision de utilizar o no el servicio no estd directamente

relacionado con el prototipo evaluado. Segun la figura 67, se muestra un grafico de barras

con la cantidad de respuestas de la pregunta 1 segun el color del grado académico

alcanzado de la respuesta marcada. En efecto, 4 usuarios respondieron que no utilizarian

este servicio (valores de la escala 1 y 2), lo cual podria entenderse con que la intencién

de usar este servicio no se relaciona con los proyectos de investigacion en los cuales se

encuentran estos usuarios. Por otro lado, los otros 9 usuarios respondieron que si
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utilizarian el servicio (valores de la escala 4 y 5), lo cual puede deberse a que el redisefio
impacta en la intencidn de uso. Ademas, esta pregunta tiene un promedio de respuestas

de 3.7 que indica una tendencia media positiva, siendo el valor ideal 5.

Cantidad de respuestas segun el grado académico alcanzado

1. Creo que me gustaria utilizar este servicio con frecuencia. (| think | would like to use this service frequently)

Universitaria completa /College completed
6 - Sec
M

[l Doctorado completo / PhD completed

ndaria complet: h school diploma

u

stria completa r's degree completed

Cantidad de respuestas
s
w I H I

Respuesta marcada

Figura 67: Anexo K: Cantidad de respuestas de la pregunta 1 segun el grado académico alcanzado.

En la pregunta 2 “Encontré el servicio innecesariamente complejo”, como se
observa en la figura 68, las respuestas de 10 usuarios indicaron que no lo encontraron
complejo (valores de la escala 1 y 2); sin embargo, hay 3 usuarios de diversos niveles
académicos que marcaron que si lo encontraron innecesariamente complejo (valores de
la escala 4 y 5). Asimismo, hay una tendencia negativa 2.3 en esta interrogante, siendo el

valor ideal 1.
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Cantidad de respuestas segtin el grado académico alcanzado
2. Encontré el servicio innecesariamente complejo. ( | found the service unnecessarily complex.)

Universitaria completa /College completed

B Secundaria completa/ High school diploma

- Maestria completa / Master’s degree completed
. Doctorado completo / PhD completed

Cantidad de respuestas
2
w

Respuesta marcada

Figura 68: Anexo K: Cantidad de respuestas de la pregunta 2 segtn el grado académico alcanzado.

En la figura 69 de la pregunta 3 “Creo que el servicio es facil de usar”, las
respuestas de 11 usuarios indicaron que encontraron al servicio facil de usar (valores de
la escala 4 y 5) lo que indica una calificacion satisfactoria para el prototipo relacionada
con la facilidad de uso con respecto al servicio. El promedio de esta pregunta es 4.1 siendo
una tendencia muy positiva para el redisefio del prototipo, debido a que el valor ideal es

5.
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Cantidad de respuestas segtin el grado académico alcanzado
3. Creo que el servicio es facil de usar. (| though the service was easy to use)

aria completa /College completed

ta / High school diploma
Master's degree completed

completo / PhD completed

Cantidad de respuestas
(5

Respuesta marcada

Figura 69: Anexo K: Cantidad de respuestas de la pregunta 3 segun el grado académico alcanzado.

En la pregunta 4 “Creo que necesitaria leer mucha documentacion para poder
utilizar este servicio”, como se observa en la figura 70, las respuestas de 8 usuarios
expresaron que no necesitan leer mucha documentacidn para utilizar este servicio (valores
de laescala 1y 2) lo que indica una calificacion buena para el servicio. Por otro lado, hay
opiniones diferentes que indican que si necesitan leer mucha documentacion (valores de
la escala 4 y 5) lo que podria deberse a la misma naturaleza del servicio. Asimismo, el
promedio de esta pregunta es 2.5 siendo una tendencia baja pero positiva hacia la

usabilidad del redisefio del prototipo, siendo el valor ideal 1.
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Cantidad de respuestas segtin el grado académico alcanzado

4 Creo que necesitaria leer mucha documentacién para poder utilizar este servicio. ( | think that | would need to read a lot of

Universitaria completa /College completed
. Secundaria completa / High school diploma
Maestria completa / Master's degree completed

. Doctorado completo / PhD completed

Cantidad de respuestas
r
~n

1 2 E] 4 5

Respuesta marcada

Figura 70: Anexo K: Cantidad de respuestas de la pregunta 4 segun el grado académico alcanzado.

En la pregunta 5 “Encontré que las diversas funcionalidades de este servicio
estaban bien integradas”, como se observa en la figura 71, 11 usuarios respondieron que
las funcionalidades del servicio estaban bien integradas (valores de la escala 4 y 5) lo que
indica una puntuacion satisfactoria para el prototipo. EI promedio de esta pregunta es 4.1

siendo una tendencia muy positiva para el servicio, siendo el valor ideal 5.
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Cantidad de respuestas segtn el grado académico alcanzado
5. Encontré que las diversas funcionalidades de este servicio estaban bien integradas. ( | found the various functionalities in (grupo)
Universitaria completa /College completed
B Secundaria completa / High school diploma

Maestria completa / Master's degree completed

W Doctorado completo / PhD completed

- 1
3 2 -
3

Cantidad de respuestas

Respuesta marcada

Figura 71: Anexo K: Cantidad de respuestas de la pregunta 5 seguin el grado académico alcanzado.

Segun la figura 72 de la pregunta 6 “Pienso que hay demasiada inconsistencia en
las opciones de este servicio”, 11 usuarios encontraron consistente las opciones de este
servicio (valores de la escala 1 y 2) lo que indica una interpretacion beneficiosa para el
prototipo. Asimismo, el promedio de esta pregunta es 1.7 siendo una tendencia muy

positiva para el servicio, debido a que el valor ideal es 1.

245



Cantidad de respuestas segtin el grado académico alcanzado

6. Pienso que hay demasiada inconsistencia en las opciones de este servicio. (1 thought there was too much inconsistency on th (grupo)

- Universitaria completa /College completed

B Secundaria completa / High school diploma
Maestria completa / Master's degree completed

B Doctorado completo/ PhD completed

Cantidad de respuestas

4 4
1

Respuesta marcada

Figura 72: Anexo K: Cantidad de respuestas de la pregunta 6 segun el grado académico alcanzado.

En la pregunta 7 “Imagino que la mayoria de la gente aprenderia a utilizar este
servicio muy rapidamente”, segun la figura 73, 11 usuarios concuerdan con la facilidad
de aprendizaje de este servicio con los demas usuarios (valores de la escala 4 y 5), lo que
implica una calificacion muy favorable directamente para el redisefio de este prototipo.
El promedio de esta pregunta es 4.1 siendo una tendencia mas que beneficiosa para el

redisefio del prototipo, porque el valor ideal es 5.
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Cantidad de respuestas segtin el grado académico alcanzado

7. Imagino que la mayoria de la gente aprenderia a utilizar este servicio muy rapidamente. ( | would imagine that most people w (grupo)

Universitaria completa /College completed
. Secundaria completa / High school diploma
Maestria completa / Master's degree completed

B Doctorado completo / PhD completed

Cantidad de respuestas

3
2
Respuesta marcada

Figura 73: Anexo K: Cantidad de respuestas de la pregunta 7 segun el grado académico alcanzado.

Acorde a la figura 74 de la pregunta 8 “Encontré el servicio muy incémodo de
usar”, 13 usuarios niegan que este servicio sea incomodo de utilizar (valores de la escala
1y 2). Esto impacta directamente sobre la comodidad al utilizar este redisefio del servicio.
También, el promedio de esta pregunta es 1.5 siendo una indicacion de lo comodo que es
utilizar el servicio con el redisefio del prototipo. Tomando en cuenta que el valor ideal es

1, esta pregunta obtiene una tendencia muy positiva, respecto a las otras preguntas.
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Cantidad de respuestas segtn el grado académico alcanzado

8. Encontré el servicio muy incémodo de usar. ( | found the service very uncomfortable to use) (agrupacién)

Universitaria completa /College completed
. Secundaria completa / High school diploma
Maestria completa / Master's degree completed

. Doctorado completo / PhD completed

Cantidad de respuestas

2 3 4 5

Respuesta marcada

Figura 74: Anexo K: Cantidad de respuestas de la pregunta 8 seguin el grado académico alcanzado.

En la pregunta 9 “Me senti muy seguro al usar el servicio”, se muestra en la figura
75 que 10 usuarios afirmaron sentirse seguros al utilizar el redisefio del servicio (valores
de la escala 4 y 5), esto implica directamente el redisefio del servicio. Por otro lado, hay
3 usuarios que terminaron la universidad que no estaban seguros ni inseguros sobre esta
pregunta. Ademas, esta pregunta tiene como promedio 4.1, siendo un indicador 6ptimo,

ya que el valor 6ptimo es 5.
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Cantidad de respuestas segtin el grado académico alcanzado
9. Me senti muy seguro al usar el servicio. ( | felt very confident using the service. ) (agrupacién)

Universitaria completa /College completed

B Secundaria completa / High school diploma

Maestria completa / Master's degree completed
. Doctorado completo / PhD completed

Cantidad de respuestas

Respuesta marcada

Figura 75: Anexo K: Cantidad de respuestas de la pregunta 9 segun el grado académico alcanzado.

En la pregunta 10 “Necesito aprender muchas instrucciones/opciones antes de
comenzar con este servicio” segun la figura 76, 10 usuarios expresaron que no ven
necesario muchas instrucciones para comenzar a utilizar este servicio (valores de la escala
1y 2). Por otro lado, hay 3 usuarios que terminaron la maestria que identifican necesario
aprender mas sobre como utilizar ciertas opciones del servicio antes de comenzar.
Asimismo, el promedio de esta interrogante es 2.4, lo cual es beneficioso sobre este

servicio, ya que el valor de acercaa 1.
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Cantidad de respuestas segtin el grado académico alcanzado

10. Necesito aprender muchas instrucciones/ opciones antes de comenzar con este servicio. ( | need to learn a lot of instructio

Universitaria completa /College completed

B Secundaria comp

/ High school diploma
Maestria completa / Master's degree completed

2 B Doctorado completo / PhD completed

Cantidad de respuestas

Respuesta marcada

Figura 76: Anexo K: Cantidad de respuestas de la pregunta 10 seglin el grado académico
alcanzado.

Con la férmula de calificacion de SUS (Brooke, 1996), se calculd que el resultado
de usabilidad del prototipo utilizando SUS-BWS es 74.29 en una escala del 0 al 100. Esta
se interpreta como una calificacién B, con rango percentil entre “70 - 79, con adjetivo

“Excelente — Bueno”, con admisibilidad “Admisible” y NPS “Pasivo”.

En la figura 77, se muestran los resultados con calificacion SUS del cuestionario de
redisefio del servicio web bioinformatico BLAST en promedio segun los grados
académicos maximos alcanzados por los usuarios. Se visualiza que para los usuarios con
rango de doctor el servicio BLAST es considerado con adjetivo entre “Bueno - OK”
debido a su rango percentil de 68.75. Sin embargo, para los usuarios con secundaria,
universidad y maestria completas el rango percentil esta entre 75 - 77.5, que es calificado

como “Excelente-Bueno”.
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Resultado SUS-BWS BLAST Redesign segun el grado académico alcanzado

Indique el grado académico maximo alcanzado (Indicate the maximum academic degree achieved)
100 M poctorado completo/ Ph..
Maestria completa/ Mas..
B Secundaria completa/ Hi..
Universitaria completa/..

Total general 7750

75.00 75.00 74.29

> 75 .
5 68.75
7]
Q
o
a
4
-
(7]
<
@
o 50
=
o
%]
=
(2]
£
9
o

25

0
Doctorado complet.. Maestria completa .. Secundaria comple.. Universitariacompl..  Total general

Grado maximo alcanzado

Figura 77:Anexo K: Resultados promedio la calificacion SUS del cuestionario SUS-BWS BLAST
segun el grado académico alcanzado

En consecuencia, se puede interpretar el resultado de la evaluacion de usabilidad
del redisefio de la interfaz del servicio web bioinforméatico BLAST (Kerfeld & Scott,
2011) como “Bueno”, lo que demuestra una mejora respecto a la usabilidad del disefio
original del servicio web bioinformatico BLAST (Kerfeld & Scott, 2011). Esto es debido
a que se resolvieron problemas puntuales encontrados en este servicio de tipo

herramienta.
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4. Apéndices

4.1 Validacion del documento por medio de juicio experto en usabilidad

Acta de validacion de documento

Nombre del documento: Reporte de usabilidad del prototipo utilizando SUS-BWS.

Descripcion del documento: Documento que contiene un reporte sobre la evaluacion
de usabilidad del disefio actual del servicio web bioinformatico BLAST y sobre el
prototipo del redisefio de BLAST utilizando el cuestionario SUS-BWS.

Mediante la presente acta, yo José Antonio Pow-Sang dejo constancia de que se ha
revisado por medio de juicio experto el documento, descrito en los puntos anteriores,
perteneciente al proyecto de tesis "Redisefio de interfaz de un servicio web
bioinformatico de tipo herramienta aplicando instrumentos de disefio centrado en
usuario". Ademas, en la siguiente seccién se especifica el veredicto y las observaciones
correspondientes al documento.

Veredicto:
(X) Aprobado ( ) Requiere observacion

Observaciones:

Sin observaciones
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