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Desenvolupament d'una plataforma web
serverless per a I'analisi genomica basada
en Python amb WebAssembly i Pyodide

Aina Escobet Busquets
30 de juny de 2026

Resum- Les eines bioinformatiques actuals depenen majoritariament de la linia de comandes,
fet que dificulta I'accés a I'analisi genomica a investigadors sense formacié técnica i limita I'is de
programari especialitzat. Aquest treball presenta el disseny i la implementacié d’una plataforma
web serverless per a 'analisi genomica de llocs d’'unié de factors de transcripcioé (TFBS), execu-
tada integrament al navegador mitjancant Pyodide i WebAssembly. Laplicacié integra un motor
bioinformatic en Python amb una interficie web desenvolupada amb Vue.js, eliminant la necessitat
de backend i garantint que les dades genomiques romanguin al dispositiu de l'usuari. Lds d’'un
Web Worker assegura una experiéncia fluida durant I'execucié. La plataforma ha estat validada
amb genomes bacterians reals, demostrant la seva viabilitat i el correcte funcionament del pipeline
d’analisi en un entorn completament client-side.

Paraules clau—- WebAssembly, Pyodide, bioinformatica, TFBS, factors de transcripcié, PSSM,
Vue.js, serverless, Web Worker, analisi genomica.

Abstract— Most bioinformatics tools still rely on command-line interfaces, which limits access to
genomic analysis for researchers without technical training and reduces the usability of specialized
software. This project presents the design and implementation of a serverless web platform for the
analysis of transcription factor binding sites (TFBS), executed entirely in the browser using Pyodide
and WebAssembly. The application integrates a Python-based bioinformatics engine with a Vue.js
web interface, removing the need for a backend and ensuring that genomic data remain on the user’s
device. A Web Worker is used to maintain a responsive interface during computation. The platform
has been validated with real bacterial genomes, demonstrating its viability and the correct functioning
of the analysis pipeline in a fully client-side environment.

Keywords— WebAssembly, Pyodide, bioinformatics, TFBS, transcription factors, PSSM, Vue.js,
serverless, Web Worker, genomic analysis

INTRODUCCIO - CONTEXT DEL TREBALL

lum d’informacid, es necessiten eines computacionals espe-

N els darrers anys, la bioinformatica s’ha consoli-

dat com una disciplina fonamental en 1’ambit de les
ciencies de la vida, impulsada pel creixement exponenci-
al de dades generades per tecnologies com la seqiienciaci6
massiva (Next-Generation Sequencing, NGS) [1] de DNA
i RNA [2]. Per processar, analitzar i interpretar aquest vo-
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cialitzades, habitualment distribuides com a aplicacions de
linia de comandes configurables mitjancant fitxers estructu-
rats com JSON o YAML. Aquesta modalitat d’ds representa
una barrera d’entrada notable per als usuaris finals, princi-
palment biolegs i professionals de I’ambit biomedic, que so-
vint no disposen de la formacio tecnologica necessaria [3],
limitant aixi I’impacte real de moltes eines innovadores dins
de la comunitat cientifica. EI problema és especialment
rellevant en 1’ecosistema bioinformatic actual, basat prin-
cipalment en Python i en llibreries consolidades com Bi-
opython [4], ampliament utilitzades per al processament i
I’analisi de dades biologiques.

Juny de 2026, Escola d’Enginyeria (UAB)
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Per mitigar aquestes limitacions han sorgit plataformes
web com Galaxy [5], un entorn en linia que permet exe-
cutar fluxos d’analisi bioinformatics complexos mitjancant
una interficie grafica, sense necessitat de coneixer la linia de
comandes. Galaxy integra un ampli conjunt d’eines, com
Shovill, Snippy o SPAdes, que cobreixen tasques habitu-
als en genomica comparativa, anotacid i processament de
lectures. Tot i la seva utilitat, Galaxy es basa en una arqui-
tectura client-servidor en que totes les dades carregades per
I’usuari s’envien a un servidor remot, cosa que implica de-
pendencies d’infraestructura, costos de manteniment i, so-
bretot, limitacions de privadesa rellevants quan es treballa
amb fitxers genomics sensibles.

En aquest Treball de Fi de Grau s’exploren solucions
tecnologiques orientades a millorar 1’accessibilitat als pro-
gramaris d’analisi genomica, amb 1’objectiu de reduir la
dependéncia de la linia de comandes i facilitar-ne I'ds a
investigadors sense formacié informatica. En particular,
es desenvolupa una interficie grafica web capag¢ d’execu-
tar programari Python dissenyat originalment per funcionar
en entorns de terminal, oferint una experiéncia d’ds més in-
tuitiva i accessible. Tecnologicament, el projecte explora
diferents aproximacions per integrar codi Python dins d’u-
na arquitectura web moderna.

A diferencia de les plataformes tradicionals, la solucid
proposada es basa en una arquitectura sense servidor de-
dicat (serverless), en que 1’aplicacié s’executa integrament
al costat del client. D’aquesta manera, els usuaris poden
executar I’analisi i accedir als resultats de manera directa
i amigable des d’una interficie web, sense necessitat d’ins-
tal-lar programari addicional ni dependre de serveis externs,
garantint alhora que els fitxers gendmics romanguin sempre
al dispositiu de 1’usuari [6].

Com a cas d’ds, aquest projecte desenvolupa una apli-
cacié biomedica que consisteix en una eina d’escaneig
genodmic per a la identificacié de llocs d’unié de factors de
transcripcid (transcription factor binding sites). Els factors
de transcripcid sén proteines que s’uneixen a regions regu-
ladores de I’ADN, com la regi6 promotora d’un gen, i regu-
len el procés de transcripcié mitjancant mecanismes d’ac-
tivacid o repressio [7]. Aquests mecanismes permeten que
I’expressio dels gens s’activi o es reprimeixi de manera es-
pecifica segons les condicions ambientals i els senyals que
rep la cel-lula.

La resta d’aquest document presenta els objectius del
projecte, la metodologia, I’arquitectura del sistema, la im-
plementacié i validacié tecnologica, el funcionament del
motor d’analisi genomica, els resultats, les conclusions i,
per acabar, I’tis que s’ha fet de la IA.

2 OBJECTIUS DEL PROJECTE

2.1 Objectiu general

L’ objectiu principal d’aquest projecte és definir i implemen-
tar una soluci6 tecnologica serverless que permeti executar,
des del navegador, aplicacions biomediques desenvolupa-
des originalment com a eines de linia de comandes. Com a
cas d’us, el projecte integra una aplicacié Python d’analisi
de seqiiencies gendmiques capag d’identificar llocs d’uni6
de factors de transcripcié mitjancant una interficie grafica
intuitiva, orientada a facilitar la interaccié de 1’usuari.

2.2 Objectius especifics

* Desenvolupar una aplicacié de linia de comandes
en Python per a la identificaci6 de patrons de
seqiiencies d’ADN, basada en Biopython [4], confi-
gurable mitjancant fitxers de configuracié en format
JSON o YAML i amb generacié de fitxers de sortida
estructurats.

* Definir un esquema de configuracié que permeti des-
acoblar la logica de calcul de I’aplicacié Python de la
interficie d’usuari, per poder executar 1’aplicaci6 bi-
omedica tant des de la linia de comandes com des del
portal web.

* Desenvolupar una interficie grafica web que permeti
generar automaticament els fitxers de configuraci6 ne-
cessaris per executar I’aplicacio.

* Avaluar la compatibilitat de biblioteques cientifiques
de Python en entorns basats en el navegador.

* Estudiar les limitacions associades a les comunicaci-
ons HTTP i a les politiques de seguretat CORS (Cross
Origin Resource Sharing) en aplicacions web que in-
tegren codi Python.

* Definir una arquitectura d’integracié de software en-
tre la interficie web i I’aplicacié Python que permeti
executar I’analisi genomica des del navegador.

* Integrar I’execucié del codi Python al navegador
mitjangant la tecnologia seleccionada.

* Validar la viabilitat de generar, gestionar i descarregar
fitxers de resultats des de I’entorn web.

* Desplegar I’aplicacié en un entorn web estatic seguint
una arquitectura serverless que no requereixi infraes-
tructura de servidor dedicat.

3 METODOLOGIA

El desenvolupament d’aquest projecte presenta un cert grau
d’incertesa tecnologica a causa de la integraci6 de codi Pyt-
hon dins del navegador. Aquesta integracié pot implicar
certes limitacions en la compatibilitat de llibreries, la gestié
de dependencies i les restriccions de seguretat dels nave-
gadors web. Per aquest motiu, la metodologia de desen-
volupament a seguir és de tipus iteratiu i incremental [8].
Aquest enfocament permet construir el projecte de manera
progressiva amb prototips funcionals que es van ampliant
i corregint a mesura que es van validant els components.
Aquesta metodologia es basa en els segiients principis:

* Desenvolupament de prototips funcionals minims per
validar cada component del sistema.

* Validaci6 progressiva de les tecnologies critiques pel
desenvolupament del projecte.

* Evolucié incremental de 1’arquitectura del sistema.

* Identificaci6 i mitigacié primerenca de riscos tecnics.

Aquest model permet una adaptaci6 progressiva entre els
components implementats en Python i la interficie web, fa-
cilitant un desenvolupament flexible i escalable que s’ajusta
a les possibles limitacions identificades durant les diferents
fases d’avaluaci6 tecnologica.
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3.1 Planificacié temporal

El desenvolupament del projecte es planifica al llarg de di-
nou setmanes, estructurades en diverses fases. La planifi-
caci6 temporal del projecte es pot observar a la Fig. A.9,
inclosa en I’ Apendix.

Les fases de planificaci6 son les segiients:

Fase 1 — Analisi tecnologica inicial (setmanes 1-2)
* Analisi del projecte proposat.
* Estudi d’entorns per executar Python al navegador.
» Comparacié d’alternatives i selecci6 final.
* Revisid de la biblioteca Biopython i del modul Entrez.

Fase 2 — Prototip i deteccio de limitacions (setmanes 3—4)

* Desenvolupament d’un prototip simple amb Pyodide.
* Proves d’ts d’Entrez per accedir a API externes.

* Identificaci6 de problemes de compatibilitat amb
CORSiurllib [9] per accedir a API externes.

Fase 3 — Redisseny de funcionalitats d’Entrez (setmanes
5-6)

* Estudi d’alternatives per fer peticions HTTP a API ex-
ternes des del navegador.

» Adaptaci6 de les funcionalitats d’Entrez incompatibles
amb WebAssembly.

* Implementacié de funcions equivalents per a peticions
GET i POST.

Fase 4 — Desenvolupament de D’aplicacié d’analisi
genomica (setmanes 7-11)
* Desenvolupament de I’aplicacié de linia de comandes.

* Implementacié dels metodes d’identificacié de patrons
d’ADN.

* Integracié de Biopython per al processament de
seqiiencies.

» Generacio de fitxers de sortida estructurats.

Fase 5 — Desenvolupament de la interficie web (setmanes
12-15)

* Desenvolupament de la interficie grafica.
* Generaci6 de fitxers de configuracié.

* Integracié amb el motor Python executat amb Pyodide.

Fase 6 — Integracio del sistema (setmana 16)

* Integracié completa dels components del sistema.

* Implementaci6 de la descarrega dels resultats

Fase 7 — Validacio final i finalitzacié (setmanes 17-19)
* Validaci6 funcional amb dades de prova.
* Optimitzacié i resoluci6 d’errors.

* Finalitzaci6 de la memoria i la defensa del projecte.

4 ARQUITECTURA DEL SISTEMA

4.1 Visio6 general de I’arquitectura

L’arquitectura del sistema es basa en un model completa-
ment client-side, en el qual tota 1’aplicacié s’executa dins
del navegador web. Aquesta aproximacié respon al requisit
funcional d’una arquitectura serverless, eliminant la neces-
sitat de backend dedicat i permetent un desplegament basat
en contingut estatic.

El sistema esta compost de tres elements principals. En
primer lloc, una interficie d’usuari desenvolupada com a
Single-Page Application (SPA) per configurar i executar
una aplicacié biomedica. El model SPA [10] és el més
utilitzat quan es tracta d’oferir una experiéncia d’usuari
(UX/UI) similar a la d’una aplicacié d’escriptori. En se-
gon lloc, el modul Pyodide, que consisteix en un entorn
d’execucié de Python compilat a WebAssembly i executat
directament dins del navegador. Finalment, I’aplicacié Pyt-
hon encarregada del processament i I’analisi de seqiiencies
genomiques.

La Figura 1 mostra I’estructura general del sistema i la
relaci6 entre els seus components principals.

Servidor estatic
GitHub Pages + CI/CD

fitxers estatics

Navegador web
Execucié completament client-side

Runtime Python
Pyodide + WebAssembly

Interficie (SPA)
Vue.js Intérpret CPython

config + fitxers 3 .
Y Sistema de fitxers virtual

—
resultats JSSON

[

Carrega de fitxers d'entrada
Configuracio
Visualitzacié de resultats
Descarrega CSV/JSON

Motor bioinformatic
Python + Biopython

Carrega genoma i motif
Escaneig genoma
Anotacié funcional

A\ /

Fig. 1: Arquitectura general del sistema client-side.

El desplegament de 1’aplicaci6 es realitza mitjancant Git-
Hub Pages, cosa que permet el desplegament d’una apli-
cacié completament estatica sense necessitat de servidor
backend.

Per automatitzar el procés de construccié i publicacid,
s’utilitza GitHub Actions com a sistema d’integracié i
desplegament continu (CI/CD). Com es pot observar a
la Figura 2, amb GitHub Actions es defineix un pipeline
que s’encarrega d’executar les fases de validaci6 del codi,
construccié de la SPA i publicacié automatica en cada
actualitzaci6 del repositori.
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GitHub Actions

Repositori
GitHub (main)

GitHub Pages
Hosting estatic

1. Linttest —»| 2 Buld
npm build

3. Deploy
gh-pages

Navegador (usuari)

Developer
git push main

m =

Aplicacié web (SPA)

Interficie
Vue.js

Pyodide App Python
WebAssembly = bioinformatica

Fig. 2: Pipeline CI/CD amb GitHub Actions: des del push
al repositori fins al desplegament de la SPA a GitHub Pages.

Aquest enfocament garanteix que cada desplegament es
realitzi de manera consistent, reduint els errors humans en
el procés i facilitant la iteraci6 continua sobre 1’aplicacio.

4.2 Processament bioinformatic

El motor d’analisi esta orientat a la identificacié computa-
cional de regions reguladores en seqiiencies genomiques.
Aquest procés es basa en la deteccié de motifs (patrons) de
seqiiencia [11], representats habitualment mitjancant ma-
trius especifiques de posicié de freqiiencia o de puntuacié
(PSEM/PSSM), que modelen quantitativament la probabi-
litat que una seqiiencia d’ADN constitueixi un lloc d’uni6
per a un factor de transcripcié determinat [12].

Aquestes matrius s’obtenen a partir de conjunts
de seqiiencies d’unié coneguts, derivats d’experiments
genomics com ChIP-seq [13] o SELEX [14], i constituei-
xen la base matematica del procés d’escaneig del genoma.
La Figura 3 il-lustra aquest procés de manera conceptual.

(a) (b) (e)
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Fig. 3: Procés de construccié de la PSSM i escaneig de
seqiiencies d’ADN per a la detecci6 de llocs d’uni6 de fac-
tors de transcripcio.

A partir d’aquestes representacions, és possible escane-
jar seqiiencies gendmiques i predir regions candidates amb
potencial funci6 reguladora sobre 1’expressié genetica.

Aquest tipus d’analisi es desenvolupa habitualment utilit-
zant eines i llibreries de 1’ecosistema Python, especialment
dins I’ambit bioinformatic, fet que motiva la necessitat d’in-
tegrar un entorn d’execucié Python directament al navega-
dor.

En la implementacié final, aquest pipeline s’ha dissenyat
de manera incremental. Cada etapa del processament s’exe-
cuta de manera independent i només es recalcula quan els
parametres associats canvien. Aquesta estrategia permet re-
duir el temps de calcul i reutilitzar resultats intermedis en-
tre execucions consecutives, fet especialment rellevant en
entorns d’execucié dins del navegador.

4.3 Execucié de Python al navegador

L’execucié del codi Python al navegador es basa en la
combinaci6 de tres tecnologies complementaries: WebAs-
sembly, Pyodide i JavaScript.

WebAssembly (Wasm) és la base de 1’execucid. Es tracta
d’un format binari de baix nivell capa¢ d’executar codi dins
del navegador web amb un rendiment relativament proper al
natiu, proporcionant un espai aillat i segur per a aplicacions
d’alt rendiment [15].

Pyodide és una adaptacié de I’interpret estandard de Pyt-
hon (CPython) compilada a WebAssembly [16]. En car-
regar Pyodide, el navegador descarrega un entorn complet
de Python empaquetat en un modul Wasm en el qual s’in-
clouen llibreries cientifiques habituals utilitzades en bioin-
formatica, com ara Biopython.

JavaScript actua com a capa d’orquestracié del sistema.
Es el responsable d’inicialitzar I’entorn Pyodide, enviar-
hi el codi Python a executar i recollir-ne els resultats per
integrar-los amb la interficie grafica del navegador (vegeu
Fig. 4).

El flux d’execuci6 dins del navegador segueix una
seqiiencia clara. En primer lloc, JavaScript carrega i ini-
cialitza ’entorn Pyodide, que conté una versié de CPyt-
hon compilada a WebAssembly. Aquest procés impli-
ca la descarrega del modul Wasm, que es realitza només
una vegada durant la inicialitzacié. Quan I'usuari inicia
el procés de cerca de llocs d’unid, JavaScript construeix
dinamicament el bloc de codi Python amb els parametres
i les dades seleccionades i ’envia a I'intérpret de Pyodide.
Aquest executa el pipeline d’analisi genomica dins del seu
entorn aillat, utilitzant les llibreries carregades en el runti-
me. Un cop finalitzat el calcul, els resultats se serialitzen en
format JSON i es retornen a JavaScript, que els processa i
els integra a la interficie desenvolupada amb Vue.js.

En una primera iteracid, Pyodide s’inicialitzava directa-
ment al fil principal del navegador. Tot i ser funcional,
aquest enfocament bloquejava la interficie durant I’execu-
ci6 del pipeline, ja que JavaScript utilitza un unic fil d’e-
xecucid. Per resoldre aquest bloqueig, I’arquitectura final
executa Pyodide dins d’'un Web Worker [17], un mecanis-
me que permet executar codi en un fil separat i mantenir la
interficie responsiva. La comunicaci6 entre el fil principal
i el Worker es realitza mitjangant missatges asincrons, se-
guint el model d’esdeveniments de JavaScript. Per evitar la
carrega repetida de 1’entorn Python, el Worker s’instancia
una Unica vegada durant tota la sessio, seguint un patrd sin-
gleton que garanteix una inicialitzacié eficient i reutilitza-
ble.

La Figura 4 mostra el flux complet d’execuci6 entre la in-
terficie Vue.js (JavaScript), el WebAssembly i 1’entorn Pyo-
dide dins del navegador. En iniciar 1’aplicacid, el Worker
carrega Pyodide i les llibreries necessaries dins del navega-
dor, mantenint una unica instancia activa durant tota la ses-
si6. Quan l'usuari comenga I’analisi, Vue.js envia un mis-
satge al Worker amb els fitxers i parametres, aquest escriu
els fitxers al sistema de fitxers virtual de Pyodide, executa el
pipeline Python i retorna els resultats en format JSON. Els
missatges de progrés i resultats es comuniquen de manera
asincrona, garantint que la interficie es mantingui responsi-
va durant I’execucid.
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Pyodide / CPython

JavaScript
WebAssembly

Vue s - fil principal

! postMessage {type:ready’)

’ Vue rep "ready” ‘

Web Worker
fil separat - singleton

loadPyodide() - Carrega

Inicialitzacio del Worker
Biopython i moduls TFBS

R —

{type: ‘run’, payload} :
Escaneig (run_scan() }—»}

pyodide.FS.writeFile
genome.gb - motif.txt

FS virtual /tmp/
(Pyodide FS)

bytes dels
fitxers

‘A‘ executa pipeline Python

Carrega genoma i motiu
escaneig PSSM
anotaci6 funcional
js.postMessage

postMessage {type:progress’) {type-progress}

: S
‘ Mostra progrés a la Ul ‘ !

json.dumps(resultats)
Serialitza resultats JSON

| postMessage {type:'result} [—‘—
l {type:'result’}
- @

Rep i visualitza resultats

Fig. 4: Interaccié entre Vue.js, el Web Worker i Pyodide
dins del navegador per a I’execuci6 client-side del pipeline
Python.

La gestié de dades es realitza integrament al navegador,
incloent-hi la carrega dels fitxers d’entrada a 1’aplicacié
Python, la generacié de configuracions i la descarrega de
resultats, evitant aixi la dependencia de serveis externs.

Tot i els avantatges d’aquest enfocament, cal considerar
algunes limitacions, com la compatibilitat parcial de les 1li-
breries Python amb WebAssembly, el consum de recursos
al dispositiu client i el temps de carrega inicial de 1’entorn
d’execucid.

4.4 Stack tecnologic

D’acord amb I’arquitectura client-side definida anterior-
ment, a la seccid 4.1, I’aplicacié s’implementa com una
Single-Page Application (SPA). Aquesta aproximacié per-
met gestionar la navegacid i I’actualitzacié del contingut
directament al navegador, reduint les recarregues completes
de pagina i millorant la fluidesa de 1’experiéncia d’usuari.

Per al desenvolupament del frontend s’ha escollit el fra-
mework Vue.js [18]. Aquesta eleccio es justifica per la seva
corba d’aprenentatge reduida, la simplicitat del seu model
reactiu i 1’organitzaci6 clara del codi basada en components,
que facilita el desenvolupament incremental de la interficie
i el manteniment del codi.

El desenvolupament de la interficie es basa en I'is de
Single File Components (SFC), que encapsulen la planti-
Ila HTML, la logica JavaScript i els estils CSS dins d’un
unic fitxer. Aquesta aproximacié afavoreix la separaci6 de
responsabilitats, la reutilitzacié de components i el mante-
niment evolutiu de I’aplicacid, cosa que permet dividir fun-
cionalitats complexes en unitats independents.

Pel que fa al processament bioinformatic, 1’aplicacié uti-
litza I’entorn descrit previament, a la seccié 4.3, basat en la
combinaci6é de WebAssembly, Pyodide i JavaScript. Aques-
ta integracié permet executar codi Python directament des
del frontend, usant JavaScript com a capa d’orquestracid
que inicialitza Pyodide, carrega dades d’entrada, invoca els
processos d’analisi genOmica i integra els resultats dins la
interficie de la SPA. Gracies a aquest enfocament, és pos-
sible fer servir llibreries cientifiques com Biopython man-

tenint una arquitectura completament client-side sense de-
pendeéncia d’un backend tradicional.

4.5 Arquitectura de la interficie web

Un cop desenvolupat i validat el motor d’analisi, 1’objec-
tiu principal ha estat permetre que 1’usuari pugui executar
el pipeline sense necessitat de coneixer Python ni d’utilit-
zar la linia de comandes. Per aquest motiu, el sistema s’ha
integrat dins d’una aplicacié web implementada amb el fra-
mework Vue.js, dissenyada per oferir una experiéncia d’u-
suari intuitiva i eficient (UX/UI).

La integraci6 entre Vue.js i Pyodide permet executar el
pipeline bioinformatic directament des del navegador, inte-
grant la interficie d’usuari amb el motor d’analisi. Tal com
es mostra a la Figura 1, I’aplicacié segueix un model de
Single-Page Application (SPA) i es divideix en components
independents que representen les diferents etapes del flux
d’analisi: carrega del genoma, carrega del motiu, configu-
racié dels parametres, execucié del pipeline i visualitzaci6
dels resultats. Aquesta organitzacio facilita el manteniment
del codi i permet desacoblar la interficie de la 1ogica bioin-
formatica. Un cop definida I’organitzacié de la interficie, en
la segiient seccid descrivim el mecanisme de comunicacid
entre els components Vue i I’entorn d’execucié Python.

4.6 Arquitectura del Web Worker

La comunicaci6 entre la interficie Vue.js i el motor bioin-
formatic es realitza mitjancant un Web Worker compartit
que encapsula I’execucié de Pyodide. Aquest Worker s’i-
nicialitza una tnica vegada durant la carrega de 1’aplicaci6
i es reutilitza durant tota la sessid, actuant com a capa in-
termedia entre la interficie i I’entorn Python.

Els components Vue no interactuen directament amb
Pyodide, sin6 que utilitzen un servei JavaScript centralitzat
que encapsula tota la comunicacié amb el Worker. Aquest
servei exposa operacions d’alt nivell, com la validaci6 de
genomes, la validacié d’accessions, la carrega de motius i
I’execuci6 del pipeline d’analisi.

El Worker rep missatges que especifiquen I’operacié a
executar. Segons el tipus de peticid, escriu els fitxers d’en-
trada al sistema de fitxers virtual de Pyodide, executa el codi
Python corresponent i retorna els resultats a la interficie.

Aquesta arquitectura permet reutilitzar una unica
instancia de Pyodide per a totes les operacions, evitant la se-
va reinicialitzaci6 i reduint significativament el temps d’e-
xecucié. A més, I'tis d’'un Web Worker garanteix que les
tasques computacionalment intenses es realitzin en un fil
d’execuci6 independent, evitant bloquejos de la interficie i
mantenint una experiencia d’usuari fluida.

4.7 Integracio entre Vue i Pyodide

La comunicaci6 entre Vue i Pyodide s’ofereix mitjancant un
servei JavaScript centralitzat encarregat d’inicialitzar 1’en-
torn Python, gestionar els fitxers d’entrada i executar el pi-
peline incremental. Aquest servei encapsula les funcionali-
tats principals de Pyodide i exposa una interficie reutilitza-
ble per a la resta de components de 1’aplicacié Vue, tal com
s’ha introduit a la Figura 4.
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La inicialitzaci6 de Pyodide es duu a terme de mane-
ra asincrona durant la carrega inicial de 1’aplicacié, mo-
ment en que es descarreguen 1’entorn WebAssembly i les
dependencies necessaries. Un cop inicialitzat, I’entorn Pyt-
hon es manté persistent durant tota la sessi6 de 1’usuari. La
interficie Vue.js centralitza la comunicacié amb Pyodide:
recull les accions de I’usuari, prepara les dades necessaries
i construeix la configuracié requerida per executar el pipe-
line. Els resultats generats se serialitzen en format JSON
1 es transfereixen de nou a I’entorn JavaScript perqué Vue
els pugui processar i representar. El model reactiu de Vue
permet que qualsevol modificacié de 1’estat de 1’aplicacid
actualitzi automaticament els components visuals correspo-
nents. Aixo facilita la sincronitzaci6 entre els resultats re-
tornats per Pyodide i la seva representacié a la interficie,
sense necessitat de manipulacié manual del DOM.

Per permetre que el pipeline treballi amb fitxers carregats
per 'usuari, s’utilitza el sistema de fitxers virtual de Pyodi-
de. Aquest sistema és temporal, resideix completament en
memoria i desapareix quan es recarrega la pagina. Els fit-
xers seleccionats des de la interficie es processen mitjancant
I’APIFileReader de JavaScripti s’escriuen dins del sis-
tema de fitxers virtuals de Pyodide, de manera que Python
els pot utilitzar com si fossin fitxers locals.

Aquesta estrateégia permet mantenir intacta la logica in-
terna del pipeline desenvolupat originalment en Python.
Gracies al fet que Pyodide proporciona un entorn compati-
ble amb el sistema de fitxers habitual de Python, el pipeline
pot operar sobre els fitxers carregats des del navegador com
si fossin fitxers locals convencionals. Aix0 evita la neces-
sitat de reescriure la logica de processament per adaptar-la
al navegador i facilita la reutilitzaci6 directa de llibreries
bioinformatiques, com ara Biopython, sense modificacions
especifiques. En conseqiiencia, la implementacié executa-
da al navegador manté el mateix comportament i estructura
que la implementaci6 original desenvolupada per a la linia
de comandes, fet que simplifica el manteniment del codi
i redueix la complexitat associada a la integracié entre la
interficie web i el motor d’analisi. Addicionalment, el pro-
cessament local de totes les dades, sense necessitat d’enviar
informacio a servidors externs, contribueix a reforcar la pri-
vacitat i la confidencialitat de les dades de I’usuari.

Tot i els avantatges del model client-side, Pyodide pre-
senta diverses limitacions derivades de 1’execucid dins del
navegador, com ara restriccions de memoria, abseéncia de
multithreading real i un temps d’inicialitzacié superior al
d’una aplicaci6 nativa. Aquestes limitacions han condicio-
nat diverses decisions d’optimitzaci6 del projecte, especial-
ment la implementacié del pipeline incremental i la reutilit-
zaci6 d’estat entre execucions.

Per tal d’evitar re-computacions innecessaries, el pipeli-
ne manté un estat persistent dins de 1’entorn Pyodide durant
tota la sessid. Aquest estat inclou objectes ja carregats, com
el genoma analitzat, el motiu processat o els llindars calcu-
lats. Quan 1’usuari modifica només alguns parametres, el
sistema reutilitza les etapes ja computades i només recalcu-
la les parts afectades. Aquesta estrategia és essencial per
minimitzar el temps d’execucidé en un entorn amb recursos
limitats com el navegador.

5 IMPLEMENTACIO | VALIDACIO

NOLOGICA

TEC-

Un dels principals reptes tecnologics del projecte consis-
teix en la integracié de biblioteques bioinformatiques Pyt-
hon dins d’un entorn d’execucié basat en navegador. Tot
i que Pyodide permet executar Python mitjancant WebAs-
sembly, no totes les funcionalitats disponibles en entorns
tradicionals de Python son directament compatibles amb el
model d’execucié web.

Durant les primeres fases del desenvolupament es va ana-
litzar la viabilitat d’utilitzar el modul Entrez de Biopython
[19] per obtenir genomes bacterians a partir de consultes a
les API de repositoris publics com National Center for Bio-
technology Information (NCBI) [20].

A continuaci6 es descriuen els principals problemes tro-
bats en la utilitzaci6 de la llibreria Entrez dins de Pyodide i
el procés d’avaluaci6 per trobar una solucié final.

5.1 Limitacions detectades

El modul Entrez utilitza internament mecanismes de comu-
nicaci6 HTTPS basats en la llibreria ur11ib [9]. Aques-
ta llibreria depen de 1’Gs directe de sockets de xarxa i de
I’accés directe a la pila TCP/IP del sistema operatiu, un mo-
del propi dels entorns d’execucié nadius de Python.
Aquesta arquitectura no €és compatible amb [’en-
torn on s’executen les aplicacions web modernes, el
qual esta altament restringit per motius de segure-
tat. En primer lloc, els navegadors imposen el mo-
del de seguretat Same-Origin Policy (SOP), implemen-
tat mitjancant politiques CORS (Cross-Origin Resource
Sharing). Aquest mecanisme estableix que una aplica-
ci6 web només pot realitzar peticions HTTP cap al ma-
teix domini des del qual s’ha carregat la pagina. El
navegador Unicament permet comunicacions amb domi-
nis externs si aquests inclouen capgaleres CORS es-
pecifiques, com Access-Control-Allow-Origin,
indicant explicitament que accepten peticions provinents
d’altres dominis. En segon lloc, WebAssembly executa el
codi dins d’un entorn aillat (sandboxed), és a dir, comple-
tament aillat del sistema operatiu per motius de seguretat.
Aquest model impedeix ’accés directe a recursos de baix
nivell com sockets de xarxa, fitxers locals o la pila TCP/IP
del sistema. Com a conseqiiencia, totes les operacions d’en-
trada/sortida han de ser gestionades a través de les API del
navegador, com fetch [21] o XMLHttpRequest [22], que
estan sotmeses a les mateixes restriccions de seguretat (SOP
i CORS). Aquest conjunt de restriccions implica que llibre-
ries com urllib, que assumeixen accés directe a sockets
de xarxa, no poden funcionar correctament dins de Pyodide.
Finalment, cal considerar el model d’execucié de JavaS-
cript utilitzat pel navegador. Aquest es basa en un unic
fil d’execucid6 (single-thread) i un mecanisme d’orquestra-
ci6 anomenat event loop [23]. Les operacions potencial-
ment bloquejants, com les peticions de xarxa, s’executen
de manera asincrona per evitar bloquejar la interficie d’u-
suari. En canvi, moltes biblioteques cientifiques de Pyt-
hon, incloent-hi Biopython, es basen en un flux d’execu-
ci6 sincron i seqiiencial. Aquesta diferéncia entre el mo-
del asincron del navegador i el model sincron esperat per
Biopython provoca incompatibilitats directes, especialment
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en les consultes a serveis externs. A conseqiiencia d’aques-
tes limitacions, les peticions HTTPS realitzades mitjancant
el modul Entrez no es poden executar correctament dins de
I’entorn Pyodide.

5.2 [Estrategies explorades

Per resoldre aquestes limitacions, es van estudiar diversos
mecanismes de comunicacié HTTP compatibles amb el na-
vegador. Una comparaci6 detallada de les alternatives ana-
litzades es mostra a la Taula 1, inclosa en I’ Apendix. A con-
tinuacid, enumerem els mecanismes de comunicacié analit-
zats:

» open_url: llibreria inicial proporcionada per Pyodide
que permet realitzar peticions HTTP GET utilitzant el
sistema de xarxa del navegador. Tot i funcionar en ca-
sos simples, presenta limitacions importants en petici-
ons POST i en el processament de respostes XML [24].

 pyfetch: llibreria moderna que proporciona una in-
terficie basada en 1’ API fetch() del navegador. Ofereix
suport complet per als metodes HTTP (GET i POST),
pero introdueix un model d’execucié asincron que no
és compatible amb I’estructura seqiiencial del pipeline
bioinformatic, el qual espera poder realitzar les petici-
ons dins d’un flux estrictament sincron [16].

* Wrapper asincron: mecanisme d’encapsulament d’u-
na funci6 asincrona dins d’una interficie aparentment
sincrona per permetre la comunicacié amb les API del
navegador. Tot i simplificar parcialment la integracid,
la funcié continua essent asincrona, fet que obliga a
transformar tot el flux d’execucié de 1’aplicaci6 cap a
un model asincron. Aquest enfocament és incompa-
tible amb el flux d’execuci6 sincron que requereix la
utilitzaci6 de la llibreria de Biopython.

* run_sync (solucié adoptada): funcionalitat experi-
mental run_sync de Pyodide, que permet executar ope-
racions asincrones del navegador mantenint una in-
terficie aparentment sincrona des del punt de vista del
codi Python. Aquest mecanisme permet mantenir la
compatibilitat amb la funcionalitat sincrona tradicio-
nal de Biopython, executar peticions GET i POST des
del navegador i evitar la reescriptura completa de 1’a-
plicaci6 en un model asincron. Tot i ser una funciona-
litat encara en evolucid, Pyodide la preveu consolidar i
estabilitzar en versions futures, fet que reforca la seva
viabilitat a llarg termini [25].

En conjunt, 1’ds de run_sync es va demostrar com 1’tinica
estrategia capag de satisfer simultaniament els requisits de
compatibilitat amb Biopython, la necessitat d’un flux d’exe-
cuci6 sincron i les limitacions inherents a I’entorn d’execu-
ci6 del navegador.

A partir d’aquesta adaptacid, es va implementar una 1li-
breria sincrona compatible amb el model asincron de JavaS-
cript que reprodueix les funcionalitats principals d’Entrez
utilitzades per Biopython. Aix0 permet I’accés a API exter-
nes per a la recuperacié automatica de genomes bacterians
dins d’una arquitectura completament serverless.

6 FUNCIONAMENT DEL MOTOR D’ANALISI
GENOMICA

El motor d’analisi genomica desenvolupat en Python con-
sisteix en el nucli computacional del projecte i és 1’encar-
regat d’executar totes les operacions bioinformatiques ne-
cessaries per identificar i anotar llocs d’uni6 de factors de
transcripcié. El seu funcionament es basa en un pipeli-
ne seqiiencial que reprodueix el flux de treball habitual en
eines bioinformatiques d’escaneig genomic, perd adaptat
a les particularitats d’un entorn d’execucié completament
client-side com Pyodide. El pipeline s’organitza en quatre
etapes principals: la carrega del genoma, la construccié del
motiu, ’escaneig del genoma i I’anotaci6 funcional dels re-
sultats (vegeu Fig. A.101Fig. A.11).

A més, el sistema incorpora un model incremental que
evita re-computacions innecessaries (seccié 6.5 i millora
significativament el rendiment en un entorn d’execucio li-
mitat com el navegador. Es pot veure el funcionament del
sistema en la Figura A.11.

6.1 Carrega i representacio del genoma

El sistema admet tres fonts principals de dades gendmiques:

* Fitxers GenBank [26] proporcionats per 1’usuari.

* Identificadors d’accés NCBI, que permeten recuperar
automaticament els genomes amb les funcionalitats
adaptades d’Entrez (vegeu Secci6 5.1).

* Cerca per nom d’especie mitjancant I’API REST de
NCBI Datasets, que permet a ’usuari cercar assem-
blatges genomics de referéncia a partir del nom d’un
organisme, seleccionar 1’assemblatge desitjat d’una
llista i descarregar automaticament tots els fitxers as-
sociats a les seqiiencies nucleotidiques.

Fitxer GenBank
Upload fitxer local
(.gb /.gbk)

List[SeqRecord]

fitxer .gb
er g SeqRecord 1

cromosoma/plasmidi
—>

Accession NCBI
ID d'accés
Entrez adaptat

BioPython
SeqlO.parse()
GenBank parser

GenBank 5
XML

GenBank
XML

Cerca per espécie
NCBI Datasets /

(accession ID)

SeqRecord 2
cromosoma/plasmidi

Fig. 5: Fonts de dades gendomiques admeses pel sistema i
procés de carrega.

Com es mostra en la Figura 5, el contingut es processa
amb Biopython i es converteix en una llista d’objectes Seq-
Record, cadascun corresponent a un cromosoma o un plas-
midi. Aquesta estructura conté la seqiiencia completa i les
anotacions disponibles (gens, CDS, coordenades i orienta-
ci6). Aquestes anotacions constitueixen la base de totes les
etapes posteriors del pipeline, garantint la coheréncia amb
les dades de les fonts oficials.

6.2 Construccio del motiu i la PSSM

El motiu representa el patré de seqiiencia caracteristic del
lloc d’uni6é d’un factor de transcripci6. El sistema admet
diversos formats d’entrada (FASTA, TXT, JASPAR) i els
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converteix en una representacio unificada que permet gene-
rar una matriu de puntuacié especifica de posicié (PSSM),
com s’explica a continuacid. A partir de les seqiiencies del
motiu, es construeix una matriu de freqiiencies per posi-
cid 1 s’hi apliquen pseudocounts per evitar valors nuls [27].
Opcionalment, es poden incorporar probabilitats de fons
per ajustar el model a la composicié nucleotidica del ge-
noma. Finalment, aquestes freqiiencies es transformen en
puntuacions logaritmiques, obtenint una PSSM que quan-
tifica la probabilitat relativa que una subseqiiencia del ge-
noma correspongui a un lloc d’unié. La Figura 3 mos-
tra el procés complet de construccié de la PSSM i la seva
aplicacié mitjancant una tecnica de sliding window sobre
seqiiencies d’ADN.

6.3 Escaneig del genoma

L’escaneig del genoma és la fase central del pipeline. Con-
sisteix a recorrer la seqiiencia de nucleotids utilitzant una
finestra lliscant (sliding window) de la mateixa longitud que
el motiu. Per a cada posicid, s’extreu la subseqiieéncia cor-
responent, se’n calcula la puntuacié amb la PSSM i es re-
peteix el procés per la cadena complementaria inversa del
genoma.

La puntuacié obtinguda es compara amb un llindar
(threshold), que pot ser numeric, estadistic o derivat de
metodes classics com Patser [28]. Quan la puntuacié supera
el llindar, el sistema registra un hit (coincidéncia potencial
amb el motiu biologic) amb la informacié necessaria per-
que aquest lloc s’anoti com a lloc d’unié. Aquest procés
permet identificar totes les regions del genoma que tenen
una probabilitat elevada de correspondre a un lloc d’unié.

6.4 Anotacio funcional dels hits

Un cop identificats els llocs potencials d’uni6 (hits), el sis-
tema determina quin gen o quina regié reguladora podria
estar afectada. En aquest context, un hit correspon a una
subseqiiencia del genoma que supera el llindar de puntua-
ci6 establert i que, per tant, constitueix una possible regié
d’unié del factor de transcripcié. Com que un lloc d’uni6
pot regular gens situats en qualsevol de les dues cadenes del
genoma, el sistema avalua la posici6 de cada hit tant respec-
te als gens orientats en direccid forward com als orientats
en direccio reverse. Per fer-ho, es calcula la distancia entre
el hiti el lloc d’inici de traduccié (TLS) del gen més proper
en cada direcci6. A partir d’aquesta informaci6, cada hit
es classifica en una de les tres categories representades a la
Figura 6:

1. Operator: El lloc d’inici de transcripcié del gen es tro-
ba dins de la finestra reguladora definida.

2. Intragenic: el hit es troba dins de la regié de codifica-
ci6 d’un gen.

3. Intergenic: el hit es troba fora de les regions de codi-
ficaci6 i fora de la finestra reguladora.

[

Cas simple |

Intergenic ] [ Intragenic J

[ Gen A (forward ) ]

4% Gen B (forward ) ]

Fig. 6: Classificacié d’un hit segons la seva posicid.

En alguns casos poden apareixer ambigiiitats, com ara re-
gions divergents, on dos gens adjacents es transcriuen en
direccions oposades i comparteixen una mateixa regio regu-
ladora, o situacions en que un mateix hit és operador d’un
gen pero intragénic d’un altre. Aquests casos es mostren
esquematicament a la Figura 7.

Davant d’aquests casos, el sistema pot resoldre 1’am-
bigiiitat de dues maneres: seleccionar el candidat més pro-
bable o bé retornar el candidat més probable per a cadascu-
na de les dues cadenes (forward i reverse), segons la confi-
guraci6 escollida per I’usuari.

&
[Gen c(- reverse)J finestra reguladora

Resolucié de I'ambigditat
(segons configuracié de fusuari

)
Opcié A — Candidat Gnic
Retorna només el gen més probable

Opci6 B — Doble report
Un candidat per cadena (forward i
reverse)

Cas ambigu —
regi6 divergent

compartida

[Gen D (forward ,)]

Operator de Gen C i Gen D alhora

Fig. 7: Classificacié d’un hit ambigu segons la seva posicio.

Dins del genoma, un operé és un conjunt de gens adja-
cents que es transcriuen de manera conjunta sota el control
d’un mateix promotor. Quan I’usuari ho requereix, el siste-
ma és capag¢ d’inferir possibles operons mitjangant 1I’agru-
pacié de gens adjacents que comparteixen la mateixa ori-
entacié i es troben separats per distancies reduides, la qual
cosa suggereix que poden formar part d’una mateixa uni-
tat transcripcional. La Figura 8§ il-lustra aquest procés d’in-
feréncia i mostra com es determinen els 1imits d’un oper6 a
partir de la distancia i ’orientacié dels gens.

Gena(-)

Fig. 8: Esquema d’inferéncia d’operons a partir de I’orien-
tacio i la distancia entre gens adjacents.

6.5 Funcionament intern del pipeline

El motor de processament manté un estat intern persistent
que evita recalcular etapes que no han canviat. Aquest estat
inclou el genoma carregat, el motiu i la seva PSSM, els hits
detectats, I’anotacio funcional i els parametres utilitzats.

Quan I’usuari modifica algun parametre, només es recal-
culen les etapes estrictament necessaries, tal com es mostra
a la Taula 2 de I’Apendix. Aquest model és especialment
adequat per a entorns com Pyodide, on les operacions cos-
toses poden afectar 1’experiéncia d’usuari.

El flux general del pipeline es resumeix en el diagrama de
les Figures A.10 A.11, que mostren com s’encadenen les
diferents etapes del procés. Aixi mateix, es mostra com el
disseny d’execuci6 incremental permet reutilitzar els resul-
tats previs en els calculs on no s’ha modificat cap parametre.

Aquesta estructura garanteix un funcionament fluid i es-
table, i afavoreix la integracié amb la interficie Vue.js, apor-
tant una bona experiéncia d’usuari.
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7 RESULTATS

7.1 Validacio del pipeline amb dades reals

Per validar el funcionament del pipeline, es va dur a terme
una avaluacié utilitzant genomes i conjunts de llocs d’unié
per als quals es disposava de resultats de referéncia. Aquest
enfocament va permetre comparar les prediccions genera-
des pel sistema amb dades previament validades i verificar
que la detecci6 de hits, les puntuacions PSSM i I’atribucié
funcional coincidien amb el comportament esperat.

Es van definir dues configuracions representatives.
La primera utilitzava el genoma Escherichia coli K-12
MGI1655 (E. Coli) i el motiu regulador LexA especific d’a-
questa especie. Els llocs d’unié coneguts per a aquest regu-
lador en E. coli estan recollits a la base de dades CollecTF
[29] i serveixen com a referencia per validar la qualitat del
motiu i dels resultats obtinguts. Aquest escenari representa
un cas amb un motiu altament conservat i ampliament ca-
racteritzat. La segona configuraci6 es va aplicar al plasmidi
C de Cereibacter sphaeroides 2.4.1 utilitzant un conjunt de
motius LexA d’ Alphaproteobacteria. Aquest €s un cas més
heterogeni que requereix parametres més permissius.

En ambdés casos es van activar la inferéncia d’operons
i els marges reguladors estandard (—250/ + 50), i es van
generar resultats en formats CSV 1 JSON. Els resultats ob-
tinguts es van comparar amb els resultats de referéncia des-
crits anteriorment per verificar que els hits detectats, les
puntuacions PSSM, i I’anotacié funcional coincidien amb
el comportament esperat. Aquesta comparacié va confir-
mar que el pipeline funciona correctament tant en contextos
de motius molt conservats com en escenaris més diversos i
biologicament complexos.

7.2 Flux d’execucio i gestio de resultats

El flux d’us de I’aplicaci6 segueix el funcionament del pi-
peline bioinformatic (vegeu Fig. A.101 Fig. A.11). Lu-
suari carrega un genoma, selecciona un motiu, configura
els parametres de 1’analisi i inicia ’execuci6 del pipeline.
Els resultats es generen integrament al navegador i es po-
den descarregar en formats estandard com CSV o JSON o
es poden visualitzar directament a la pagina web.

La interficie reutilitza la mateixa instancia de Pyodide
durant tota la sessié de 1'usuari, evitant la reinicialitzacid
completa de ’entorn Python en cada execucidé. Aix0 per-
met mantenir 1’estat intern del pipeline i reduir el temps de
resposta durant les execucions successives.

Aquesta estrategia manté una arquitectura completament
serverless i garanteix que totes les dades es processen lo-
calment, sense dependeéncies externes ni comunicacions de
xarxa durant I’analisi, fet que contribueix a preservar la pri-
vacitat de 1’usuari.

7.3 Resultats de la interficie web

Les pantalles principals de la interficie web permeten se-
guir tot el flux d’analisi de manera intuitiva. La Figura A.12
mostra els diferents tipus d’entrada disponibles tant per car-
regar el genoma com per introduir el motiu, incloent-hi la
seleccio de fitxers GenBank, la recuperaci6 automatica via
NCBI i la carrega manual de seqiiencies de motiu. Un
cop definides les dades d’entrada, 1’usuari pot configurar

els parametres de I’analisi, llindars, pseudocounts, marges
reguladors i opcions d’atribuci6 tal com es mostra a la Figu-
ra A.13. Finalment, la Figura A.14 presenta la visualitzacié
dels resultats generats pel pipeline, amb una taula interac-
tiva que permet filtrar, explorar i descarregar la informaci6
obtinguda.

8 CONCLUSIONS

El projecte ha permes validar que és viable portar al na-
vegador eines bioinformatiques tradicionalment dependents
d’un entorn Python natiu. La combinacié de Pyodide, We-
bAssembly i Vue ha permes construir una aplicacié com-
pletament serverless capac d’executar un pipeline d’analisi
gendmica real sense necessitat de backend.

La integracié del motor d’analisi genomic amb la in-
terficie web ha estat possible sense modificar la logica bi-
oinformatica implementada durant el desenvolupament del
motor d’analisi, gracies a 1’ds del sistema de fitxers virtu-
al i a la conversié transparent de dades entre JavaScript i
Python. El model incremental i reutilitzable implementat al
motor d’analisi gendmic, juntament amb I’execucié en Web
Workers, ha contribuit significativament a millorar el rendi-
ment i I’experieéncia d’usuari, especialment en un entorn on
els recursos son limitats i I’execuci6 es realitza integrament
al client.

Podem concloure que I’enfocament adoptat és solid i es-
calable, i que pot servir de base per a futures eines bi-
oinformatiques accessibles des del navegador. Tot i aixo,
caldra continuar treballant en aspectes com la compatibi-
litat de llibreries cientifiques, I’optimitzacié del temps de
carrega inicial de Pyodide i la gestié de genomes de mida
superior a la dels genomes utilitzats durant la validacio.

L aplicaci6 desenvolupada en aquest treball es troba dis-
ponible piblicament a https://erilllab.github.
io/TFBS-search/.

9 Us DE LA |IA GENERATIVA

Durant el desenvolupament del projecte i de la memoria, s’-
ha fet servir intel-ligéncia artificial generativa com a eina
de suport. El seu us s’ha centrat principalment en tasques
de redaccid, revisio estilistica, estructuracié de continguts
i resolucié de dubtes puntuals relacionats amb tecnologies
especifiques. La IA ha servit com a assistent per accelerar
processos de documentacié i per generar explicacions pre-
liminars que, posteriorment, han estat revisades, corregides
i adaptades manualment.
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A APENDIX

A.1 Planificacio i comparatives

TFG Timeline

Analisi tecnoldgic 18
Analisi del projecte proposat 7 days
Estudi d'entorns Python al navegador 7 days
Comparacié d'alternatives 7days
Revisi6 de Biopythen i Entrez 7 days

Prototips inicials 1a
Desenvolupament demo app Pyodide 7days
Proves d'accés a APIs amb Entrez 7 days
Identificaci6 problema CORS i urllib 7 days
Investigacié alternatives HTTP 7 days

Redisseny funcionalitats Entrez 12
Disseny de solucié alternativa per pet... 7 days
Implementacié GET requests compati... 7days
Implementacié POST requests 7 days
Test funcional de les noves funcions 7 days

Aplicacié genomica CLI 4z
Disseny de I'aplicacié de linia de com. 9 days
Implementacié identificacié de patron. 19 days
Integracié amb Biopython 14 days
Generacié de fitxers de sortida 7 days

Interficie web 28
Disseny de la interficie grafica 7 days
Implementacié interficie web. 14 days
Generaci6 automatica de fitxers de c... 14 days

Integracié del sistema 7
Integracié Pyodide + aplicacié Python 7days
Implementacié descarrega de resulta... 7 days

Validacié i finalitzacié 22
Tests amb dades genamigues 7days
Correcci6 d'errors 14 days
Preparacié memoria | presentacio del... 15 days

—

I
I
r—

=

Fig. A.9: Planificaci6 del projecte

TAULA 1: COMPARATIVA DE SOLUCIONS PER A PETICIONS HTTP EN PYODIDE

Solucio GET | POST | Compatible WebAssembly | API sincrona | Resultat

open_url Si No Si Si Limitada

pyfetch Si Si Si No Canvis significatius
Wrapper asincron Si Si Conflictiu No No és viable

run_sync

Si

Si Si Si Solucié adoptada

TAULA 2: DEPENDENCIA ENTRE PARAMETRES DEL PIPELINE I ETAPES DE RE-EXECUCIO

Parametre modificat Etapa a recalcular

Fitxer o accessi6 del genome Tot el pipeline

Motiu, pseudocount, background | Construccié del motiu + escaneig + anotacid
Threshold, integration log Escaneig + anotaci6

Marges, operons, double report Només anotacid

A.2 Diagrames del pipeline

Genoma

Pyodide + WebAssembly
Execuci6 client-side Taula de resultats

Motiu

PSSM + pseudocounts

Carrega genoma . N Escaneig del genoma Anotaci6 funcional ——>»| Descarrega CSV
GenBank / NCBI accession CRTEIHEED G ey Sliding window + PSSM Classificaci6 -TLS

Ispecies

socre - Operons

Descarrega JSON

Fig. A.10: Pipeline d’analisi genomica.
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Ve
1. Carrega del genoma 2. Construcci6 del motiu 3. Escaneig del genoma 4. Anotacié funcional
GenBank / NCBI FASTA/JASPAR | TXT sliding window classificaci6 dels hits
= W\./ [ATGC[TTACG]TATGACGTJ F v
‘Intergenic Intragenic
A .32 .10 .51 . .22 F
~—\NN\ 82 .10 .51 .08 > g S
T .08 .72 .12 .61 .18 .
desplagament +1 per posicié ATGCTTACGTA ACC 5 A
5" ATGCTTACGG 3' G .45 .12 .28 .22 .48
' ' I ’ _> »
3'"TACGAATGCCS C .15 .06 .09 .09 .12 [ score PSSM vs threshold J v
R distancia al TLS (lloc dinici transcripcio)
cadena + i cadena complementaria —
[ SeqRecord (Biopython) [ inferéncia d'operons ]
pseudocounts + background
cromosomes + anotacions . ‘
puntuacions logaritmiques (log-odds) [ sortida JSON / CSV ‘
N N
Tot el pipeline s'executa dins de Pyodide (! bly) — arquitectura 1t client-side, sense backend

Model incremental — evita recomputacions innecessaries

Nou threshold

- escaneig + anotaci

Nou motiu / pseudocount

Nous marges | operons

- només anotaci6

- tot el pipeline - PSSM + escaneig + anotacié

Fig. A.11: Pipeline d’analisi genomica executat integrament al navegador mitjancant Pyodide.

A.3 Captures de la interficie web

# Motif ~

Upload file

+ Genome ~

& Qo

Click to upload genome files { . = X H
. { Click to upload a motif file i

b gbk .genbank .gbff H H

fasta fa txt - .jaspar i

Paste sequences

SEQUENCES (ONE PER LINE)

SPECIES NAME

nerichia coli

ence geomes (RefSeq) ACGTACGT
TGTACGT

ACGTACGT

NCBI ACCESSION NUMBER
NC_000913.3

Multiple accessions separated by commas

(a) Tipus d’entrada per carregar el genoma. (b) Tipus d’entrada per carregar el motiu.

Fig. A.12: Tipus d’entrada disponibles per al genoma i el motiu.

= Pipeline Parameters direct - +250/50 bp

d& SCORING S REGULATORY WINDOW & ANNOTATION

OPERON INFERENCE @

@ Enabled

PSEUDOCOUNT @ REGION ARROUND TLS

0.01 5' UPSTREAM Tss 3' DOWNSTREAM
— MAX OPERON DISTANCE @
THRESHOLD METHOD _
® 250 bp O el +50 bp Manual
Direct (raw score) v
100 bp

THRESHOLD VALUE
GENE ATTRIBUTION @

1

STRAND SCORE INTEGRATION

e All associations

BACKGROUND MODEL

Fig. A.13: Pantalla de configuraci6 dels parametres de 1’analisi.
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i

[«

& Download CSV

TFBS Search Tool
TRANSCRIPTION FACTOR BINDING SITE ANALYSIS

Genome  1loaded

Pipeline Parameters direct - £250/50 bp

Ready to scan

Genome and motif loaded - direct - +250/50 bp - operons - 100 bp

Results o9 hits

) Download JSON

[ Hitstable ¢ nits

Type a keyword,

CHROMI. SITESC...  SITEST. SITE.. .  SITESTR. .
Ne_se7ass.1 12771727 2686 2708 +
Ne_se7ass.1  7.6217957 21335 21357 -
NC_se7ass.1  7.289279 37988 38010 +
NC_807489.1  10.039524 23696 24718 +
NC_807489.1  8.669692 52053 52075 +
Ne_se74s9.1  11.893012 75614 75636 +
NC_se7ass.1  8.141312 75687 7599 -
NC_se7489.1  7.3289466 93520 93542 +
NC 0074891 10.514272 101560 101582 +

SITEM...

Intragenic

Intragenic

Intragenic

Intragenic

Intragenic

Operator

Intzagenic

Intzagenic

operator

RELATIVE DISTA,

GENE LOCUS

RsP_a051

RSP_7190

RsP_a0s1

RsP_a08a

RSP_7376

RSP_7212

RSP_7212

RSP_4125

RSP_4131

# Motif

GENEN...

unknonn
unknown
unknown
unknown
unknown
unknown
unknown
unknown

£lea

loaded

PROTE.

YP_345267.1

YP_345284.1

YP_345299.1

YP_345303.1

YP_345308.1

YP_345326.1

YP_345326.1

Y_345320.1

YP_345344.1

GENEST...

2475

21114

37900

42791

51335

75571

78571

93527

101537

GENE ...

2976

21852

38356

44993

52625

76366

76366

94307

102200

® Engine ready

v
.
@ Resetal
-

GENESTR... GENE PRODUCT
1 hypothetical protein
1 hypothetical protein
1 hypothetical protein
1 acetyltransferase
a hypothetical protein
1 Heme oxygenase
1 Heme oxygenase
-1 hypothetical protein
1 Luxk family transcriptional regulator

Fig. A.14: Visualitzaci6 dels resultats generats pel pipeline.
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