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Resumen Ejecutivo 
El Software de investigación es un componente esencial en disciplinas científicas con un gran 
volumen de datos. En el campo de Ciencias de la Vida es difícil imaginar llevar a cabo la 
mayoría de las actividades científicas sin contar con el uso de software para el procesamiento, 
análisis, visualización e interpretación de grandes cantidades de datos. En este documento 
se presentan las cuatro recomendaciones incluidas en la guía de buenas prácticas para el 
desarrollo de software de código abierto producidas por ELIXIR. Estas recomendaciones, 
están basadas en los valores del código fuente abierto, y se han escrito para que el software 
desarrollado por investigadores sea más localizable (fácil de encontrar), reusable y 
transparente, en resumen, para que el software sea más fácil de mantener y extender en el 
tiempo. Estas cuatro recomendaciones son: (1) hacer público el código fuente en sistemas 
de control de versiones, p. ej. GitHub, GitLab, desde el primer día; (2) hacer el software 
localizable a través de su publicación en registros utilizados por la comunidad para tal fin; (3) 
escoger una licencia reconocida por la comunidad, con preferencia por licencias de software 
libre, teniendo en cuenta las licencias de los componentes del que depende el software en 
cuestión; y (4) definir los mecanismos de comunicación, gobernanza y colaboración más allá 
de los propios desarrolladores del software de investigación. 

En este documento también se ha incluido las acciones que se han llevado a cabo en el marco 
de IMPaCT-Data para facilitar la adopción de las cuatro recomendaciones anteriores. Estas 
acciones se refieren a una serie de sesiones de trabajo y seminarios para facilitar acceso a 
las plataformas, buenas prácticas y guías a los miembros de IMPaCT-Data que les permitan 
implementar las recomendaciones aquí descritas. Los seminarios que se han impartido han 
incluido los siguientes temas: (1) registro de herramientas en el registro bio.tools y el uso de 
la ontología EDAM para describir el software de investigación; (2) guía de buenas prácticas 
para el desarrollo de software recogiendo ejemplos prácticos de cada una de las 
recomendaciones; (3) encapsulado de software de investigación de forma modular en 
contenedores; y (4) uso de gestores de flujos de trabajo, popularmente conocidos como 
workflows o pipelines; el registro de dichos workflows y su publicación para el potencial uso 
por parte de la comunidad científica. Estos seminarios han sido impartidos por ponentes 
nacionales e internacionales, incluyendo el Centro de Regulación Genómica y el Barcelona 
Supercomputing Center – Centro Nacional de Supercomputación asi como la Universidad de 
Bergen (Noruega), la Universidad Técnica de Dinamarca (Dinamarca), la Universidad Libre 
de Freiburg (Alemania), todos ellos miembros de la plataforma de herramientas de ELIXIR y 
otras comunidades relevantes como Galaxy y Bioconda. A estos seminarios han asistido 
representantes de 34 de las 47 instituciones miembros del proyecto. 
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Como resultado de las acciones realizadas para la implantación de las recomendaciones, al 
cierre de este documento, se han identificado 75 herramientas dentro del consorcio, de las 
cuales 57 se han clasificado como herramientas software, 15 como workflows y 3 como bases 
de datos. De las herramientas identificadas, 51 tienen licencia OSS y 58 han sido incluidas 
en el registro de ELIXIR bio.tools.  
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Introducción 

Audiencia 
Este documento está destinado a todos los participantes del proyecto IMPaCT-Data, para que 
puedan seguir las recomendaciones para el desarrollo y mantenimiento de software de 
investigación. El cumplimiento de las recomendaciones es opcional dado que existe software 
de investigación que existe con antelación a IMPaCT-Data el cual puede utilizarse en el 
contexto del proyecto y cuya autoría puede ser de miembros ajenos al consorcio. En el caso 
de software desarrollado desde cero en el contexto de este proyecto, se espera el 
cumplimiento de estas recomendaciones para contribuir a su uso, difusión y sostenibilidad. 

Ámbito 
Las recomendaciones que se describen en este documento se aplicaran a lo largo de todo el 
proyecto. 

Relación con otros Entregables 
Este entregable no tiene relación directa con ningún otro, aunque es esperable que estas 
recomendaciones se sigan para el software desarrollado en el contexto de IMPaCT-Data. 

Estructura Entregable 
En la Sección 1 se explica la motivación para el seguimiento de las recomendaciones que 
forman parte de esta guía de buenas prácticas. Las recomendaciones se explican en la 
Sección 2. La Sección 3 incluye material complementario referente a la mejora de la calidad 
del código fuente de los componentes software. En la Sección 4 se han incluido las acciones 
realizadas hasta el momento para fomentar la implementación de las recomendaciones. 
Finalmente, en la Sección 5 se incluyen las conclusiones. 

En los anexos de este documento se incluye la lista de herramientas identificadas para el 
catálogo de IMPaCT-Data (Anexo A) y el material de soporte para implementar algunas de 
las recomendaciones. El Anexo B incluye detalles sobre el registro de herramientas software 
en el registro de ELIXIR bio.tools. El Anexo C incluye detalles sobre el encapsulado de 
software en contenedores para la instalación de herramientas software en distintos entornos 
computacionales. Finalmente, el Anexo D incluye detalles sobre la gestión de flujos de trabajo 
(workflows o pipelines), en concreto sobre distintos gestores de workflows, su registro y 
publicación para el potencial uso por parte de la comunidad, ya sea de IMPaCT-Data o ajena 
al proyecto. 
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1 Motivación 
El Software es una parte importante en la investigación en el campo de ciencias de la vida. 
De hecho, ciertas investigaciones no se podrían realizar si no existieran las herramientas 
software que lo permitieran. Cuando el software se desarrolla como parte de las herramientas 
que dan soporte a la investigación, habitualmente no se considera como un resultado de la 
investigación, por lo que no se le aplican los mismos procesos para asegurar su calidad, 
referencia, reproducibilidad y reusabilidad. 

La producción y uso de software de código abierto (OSS, siglas en inglés para Open Source 
Software) es uno de los mecanismos que permiten aplicar los principios de ciencia abierta a 
los componentes software. OSS es software para el cual el código fuente es públicamente 
accesible para cualquier persona que quiera inspeccionar, usar, modificar y mejorar dicho 
código. Tener el código de las herramientas software que se utilizan para la investigación 
contribuye al reconocimiento de los desarrolladores del mismo, a crear comunidad alrededor 
de dichos desarrollos, así como a aumentar la confianza sobre el mismo al permitir la 
posibilidad de inspeccionar dicho código. Es importante señalar que, dependiendo de las 
licencias de los componentes utilizados en el desarrollo de software, puede ser necesario 
utilizar el mismo tipo de licencias, p. ej. familia de licencias GPL. 

En este entregable se exponen recomendaciones para el desarrollo de software de código 
abierto en el contexto de ciencia abierta.  

2 Buenas prácticas para el desarrollo de software 
de investigación de código abierto (4OSS) 

Estas recomendaciones están propuestas en la guía de buenas prácticas definida por el grupo 
de trabajo Software development best practices for Life Sciences1 de la organización ELIXIR2 
[1]. El objetivo de este grupo de trabajo es mejorar la calidad y sostenibilidad del software 
desarrollado por investigadores en el dominio de ciencias de la vida. 

Estas recomendaciones se resumen en: 

• Hacer público el código fuente en sistemas de control de versiones, p. ej. GitHub, 
GitLab, desde el primer día. 

• Hacer el software localizable a través de su inclusión en registros generales o 
específicos de la comunidad en cuestión. 

• Escoger la licencia más adecuada. 
• Definir Comunicación, Gobernanza y Contribución. 

 

1 https://elixir-europe.org/platforms/tools/software-best-practices  
2 https://elixir-europe.org/  
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Estas recomendaciones no pretenden substituir las guías de buenas prácticas existentes para 
el desarrollo de software, sino complementarlas. Estas recomendaciones están basadas en 
los valores del código fuente abierto, y se han escrito para mejorar el software desarrollado 
por investigadores permitiendo que sea más localizable (fácil de encontrar), re-usable y 
transparente. 

De hecho, estas recomendaciones están alineadas con los principios FAIR (siglas en inglés 
para los términos Findable, Accesible, Interoperable y Re-usable) definidos en el contexto de 
gestión de datos en el ámbito científico, y en la actualidad trasladados a distintos tipos de 
objetos digitales, incluido el software de investigación.  

Además de la definición y publicación de estas recomendaciones, el grupo de trabajo 
Software development best practices for Life Science, en colaboración con the Carpentries3, 
ha producido el material de formación 4 Simple recommendations for Open Source Software 
(4OSS)4. 

2.1 Recomendación: Código Fuente Abierto (OSS) 
Para maximizar la reproducibilidad, reusabilidad y la colaboración se recomienda tener el 
código fuente en un repositorio abierto (de acceso público) con control de versiones, por 
ejemplo, GitHub o GitLab. Tener el código fuente disponible públicamente también ayuda a 
mejorar la visibilidad y la confianza en el componente software. 

Los beneficios de esta recomendación son: 

• Promueve la confianza del componente software en concreto y del proyecto en el que 
se está desarrollando en general. 

• Facilita encontrar proyectos existentes en los que se está desarrollando software. 
• El uso de un sistema de control de versiones proporciona acceso al historial de las 

contribuciones, lo cual ayuda a dar reconocimiento a los contribuidores de código. 
• Incentiva la contribución de la comunidad. 
• Incrementa las oportunidades de colaboración y re-uso. 
• Expone el trabajo a la evaluación de la comunidad, posibilitando sugerencias y 

validaciones del código. 
• Incrementa la transparencia para el escrutinio de la comunidad. 
• Incentiva a los desarrolladores a pensar e implementar buenas prácticas al desarrollar 

código. 
• Facilita la reproducción de los resultados científicos generados por las versiones 

anteriores del software. 
• Incentiva a los desarrolladores a generar documentación, incluyendo un manual de 

usuario y comentarios en el código fuente. 

 

3 https://carpentries.org/  
4 https://softdev4research.github.io/4OSS-lesson/  
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• Garantiza el almacenamiento a largo plazo del código fuente. 

Una buena práctica al crear un repositorio de código en un repositorio abierto es incluir el 
archivo README.md, en el directorio raíz, incluyendo una descripción del componente para 
que los usuarios o potenciales contribuidores puedan entender su propósito y/o funcionalidad, 
así como las políticas de contribución al código. 

2.2 Recomendación: Software Localizable 
Consiste en registrar el software en un registro que sea popular en el dominio, al registrarlo 
incluir los suficientes metadatos para maximizar las posibilidades que sea encontrado en las 
búsquedas.  

Los beneficios de esta recomendación son: 

• Incrementa la visibilidad del proyecto, del software, su uso, sus éxitos, referencias y 
quienes contribuyen. 

• Incentiva a los desarrolladores de software a pensar que metadatos describen mejor 
el software y cómo exponerlo. 

• Ayuda a exponer los metadatos en un formato entendible por las máquinas (p. ej. 
Buscadores) a través del registro. 

• Incrementa las opciones de colaboración, re-uso y mejora. 

Dependiendo del tipo de software, hay que buscar el registro adecuado para darle la máxima 
visibilidad en el dominio más adecuado. Por ejemplo, en el contexto de IMPaCT-Data, para 
las herramientas software hemos escogido el registro bio.tools y para los flujos de trabajo, el 
registro WorkflowHub. Estos dos recursos forman parte del ecosistema de ELIXIR, lo cual se 
alinea con las directivas fijadas por IMPaCT. Cada registro tiene sus normas para la anotación 
de sus entradas, por ejemplo en el registro bio.tools se utiliza la ontología EDAM5 para la 
anotación de los recursos que contiene (ver Anexo B), que contiene más de 3.500 conceptos 
clasificados y relacionados entre ellos. De hecho, en EDAM los conceptos están clasificados 
como: 

• Tema (traducción de Topic6): Una categoría que denota un dominio o campo de 
interés, de estudio, aplicación, trabajo, datos o tecnología. Los temas no tienen 
fronteras claramente definidas entre sí. 

• Operación (Operation7): Una función que procesa un conjunto de entradas y da como 
resultado un conjunto de salidas, o asocia los argumentos (entradas) con los valores 

 

5 https://edamontology.org 
6 https://bioportal.bioontology.org/ontologies/EDAM?p=classes&conceptid=topic_0003  
7 
https://bioportal.bioontology.org/ontologies/EDAM/?p=classes&conceptid=http%3A%2F%2Fedamontology.org%2
Foperation_0004  
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(salidas).Datos (Data8): Información, representada en un artefacto de información 
(registro de datos) que es “comprensible” por herramientas computacionales 
dedicadas que pueden usar los datos como entrada o producirlos como salida. 

• Formato (Format9): Una forma definida o diseño de representar y estructurar datos en 
un archivo de ordenador, blob, string, mensaje o en cualquier otro lugar. 

Las anotaciones en el registro bio.tools utilizan los conceptos asociados a las categorías 
Topic y Operation. En la Figura 1 se muestran dos de las herramientas de IMPaCT-Data 
registradas en bio.tools, después de la descripción se ven los conceptos relacionados con el 
Topic en la primera línea y con el Operation en la segunda, las etiquetas de la tercera línea 
son otras clasificaciones fuera de EDAM (tipo herramienta, licencia, colección, etc.). 

 

Figura 1. Registro bio.tools 

 

8 
https://bioportal.bioontology.org/ontologies/EDAM/?p=classes&conceptid=http%3A%2F%2Fedamontology.org%2
Fdata_0006  
9 
https://bioportal.bioontology.org/ontologies/EDAM/?p=classes&conceptid=http%3A%2F%2Fedamontology.org%2
Fformat_1915  
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Para la herramienta RD-Connect Genome-Phenome Analysis Platform (GPAP) de la Figura 
1, los conceptos de EDAM son: 

• Topic: Genotype and phenotype (de la clasificación Biology/Genetics), Rare diseases 
(Medicine/Pathology), Medical Informatics (Informatics classification), y Data Mining 
(Computer Science) 

• Operation: Data Retrieval (clasificaciones10 Analysis/Text mining/Information Retrieval 
and Data Handling/Query and Retreival), Information Extraction (Analysis/Text mining 
y Prediction and recognition/Text mining), y Relation Extraction (Analysis/Text mining 
y Prediction and recognition/Text mining). 

En la Figura 2 se puede ver la clasificación del concepto Relation extraction que pertenece a 
dos clasificaciones dentro de Operation. 

  
Figura 2. Clasificación concepto Relation extraction en la ontología EDAM 

 

10 Un concepto puede estar clasificado en varias clasificaciones 
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2.3 Recomendación: Escoger Licencia Apropiada 
A la hora de desarrollar software de investigación, es importante asignar una licencia a dicho 
software. Siguiendo las directrices marcadas por IMPaCT, el software desarrollado debe estar 
disponible bajo licencias de código abierto (Open Source). Escoger la licencia Open Source 
adecuada permite clarificar los términos y condiciones de uso, modificación y redistribución 
del código fuente, así como fija responsabilidades de los autores del software. En el caso que 
el software utilice otros componentes disponibles bajo licencias de código abierto, se debe 
comprobar que se están cumpliendo los términos y condiciones de la licencia de cada 
componente y si la licencia es compatible con la que hemos escogido para el nuestro. 

Los beneficios de esta recomendación son: 

• Clarifica las responsabilidades y derecho de terceros que quieran utilizar, copiar, 
redistribuir, modificar o re-usar el código fuente. 

• Permite utilizar el código fuente en jurisdicciones en las que “código sin licencia” 
significa que no se puede utilizar de ninguna manera. 

• Protege la propiedad intelectual del software. 
• Proporciona sostenibilidad a largo plazo permitiendo contribuciones y reutilización en 

el contexto de organizaciones legales con financiación. 

Una buena práctica al crear un repositorio en un repositorio abierto es incluir el archivo 
LICENSE.md, en el directorio raíz, incluyendo el texto de la licencia escogida para el 
componente. 

En cuanto al uso de licencias de código abierto, se recomienda escoger una licencia aprobada 
por la Open Source Initiative11 (OSI), excepto que se necesiten condiciones especiales. En la 
web de OSI se pueden encontrar la lista de las licencias aprobadas y los criterios a cumplir 
por las licencias. 

Las licencias OSS se distinguen entre copyleft y permisivas. Las licencias copyleft se 
caracterizan porque los trabajos derivados deben ser puestos a disposición de la comunidad 
obligatoriamente, lo que significa que el software se debe redistribuir utilizando la misma 
licencia o una más restrictiva. Las licencias permisivas no incluyen restricciones en los 
trabajos derivados, siempre que se de crédito a los autores originales, lo cual permite su 
potencial uso comercial. Hay un tercer grupo de licencias que está entre los dos tipos 
anteriores, el código en sí está disponible bajo una licencia copyleft pero los componentes 
(normalmente librerías) se pueden combinar con otro tipo de licencias sin la obligación de 
distribución bajo el mismo tipo de licencia (las llamaremos copyleft permisivas).  

Si queremos distribuir un componente OSS, la licencia que se puede escoger para la 
distribución depende de dos factores: (1) la licencia original del componente y (2) el tipo de 
distribución que se quiere hacer. En la siguiente tabla se definen los tipos de licencia que se 
pueden aplicar (celdas) a la distribución de un software dependiendo de la licencia original 

 

11 https://opensource.org/licenses 
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(columnas) y de su tipo de distribución (filas). Se ha considerado la distribución como trabajo 
derivado (se incluyen modificaciones en el código fuente), si se distribuye combinado con 
otros componentes y ambos. 

Tabla 1. Combinación de licencias OSS  
 Copyleft Copyleft permisiva Permisiva 

Derivado Sólo si la licencia es 
copyleft 

Dependiendo de cómo se 
enlace (linking) el 
componente dentro del 
proyecto 

Cualquier tipo de licencia 
 

Combinado Solo si la licencia es 
copyleft 

Cualquier tipo de licencia Cualquier tipo de licencia 

Derivado y 
combinado 

Solo si la licencia es 
copyleft 

Dependiendo de cómo se 
enlace (linking) el 
componente dentro del 
proyecto 

Cualquier tipo de licencia 

2.4 Recomendación: Definir Comunicación, Gobernanza y 
Contribución 

Definir los procesos de comunicación, gobernanza y contribución no significa que el software 
deba ser desarrollado colaborativamente. Sin embargo, hay que definir de manera clara la 
estrategia de colaboración y contribución teniendo un modelo transparente de gobernanza y 
canales de comunicación. 

Los beneficios de esta recomendación son: 

• Incrementa la transparencia en cómo el proyecto y el desarrollo del software se 
gestiona.  

• Ayuda a definir responsabilidades y procesos de toma de decisiones. 
• Ayuda a la comunidad a colaborar, contribuir y comunicarse con el proyecto. 

La comunicación se refiere a establecer los mecanismos necesarios para el trabajo 
colaborativo dentro del proyecto, incluyendo la puesta a punto de distintos canales de 
comunicación. De hecho, los canales de comunicación dependerán de diversos factores 
teniendo en la cantidad de peticiones de mejora esperadas y del tamaño del equipo de 
desarrollo. Estos mecanismos se deben implantar desde el inicio del proyecto. Por ejemplo, 
el uso de listas de distribución, plataformas de mensajería como Slack12 o rocket chat13 y los 
issues en los propios repositorios de código. Para comunicaciones importantes, como por 
ejemplo la publicación de una nueva versión, estas se pueden hacer a través de un blog 
asociado al proyecto u otro espacio web y a través de los canales de los contribuidores del 
código.  

 

12 https://slack.com/intl/es-es/  
13 https://www.rocket.chat/  
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La gobernanza se refiere a los procesos de toma de decisiones, idealmente se debe definir 
las diferentes responsabilidades (roles) y reconocimiento. Es importante no dejar 
responsabilidades sin definir dado que esto puede crear incertidumbre a medida que el 
proyecto software avanza y crece. 

Para incentivar la colaboración de agentes externos, la inclusión de las guías de contribución 
es muy útil, por ejemplo, añadir el archivo CONTRIBUTING.md en el directorio raíiz 
repositorio. Esta guía debe incluir como mínimo: 

• Reconocimiento/bienvenida a las personas que pretenden contribuir. 
• Descripción de las diferentes maneras de contribución (secciones “How-to”). Por 

ejemplo, como reportar un error (bug), como contribuir con código, como sugerir 
mejoras. En el caso de permitir la contribución con código, habría que incluir un enlace 
a las convenciones de codificación y la guía de estilo. 

• La manera de contactar.  

En el curso producido por el grupo de trabajo de ELIXIR Software development best practices 
for Life Sciences14 (sección 4) se incluye una lista de verificación que incluye aspectos que 
se deben tener en cuenta para hacer las contribuciones más fáciles, claras y transparentes. 

También es importante definir un código de conducta, que se puede incluir en el repositorio 
raíz como un archivo separado (CODE_OF_CONDUCT.md) o en una sección del archivo 
CONTRIBUTING.md. Las comunidades Open Source no solo son espacios en los que se 
comparte tecnología, tienen un componente social de comunidad. El código de conducta 
define lo que se espera de los miembros de la comunidad en sus interacciones, lo que ayuda 
a mantener el bienestar de la comunidad. En el código de conducta se espera encontrar: 

• Comportamiento esperado 
• Comportamiento no aceptado 
• Consecuencias en caso de comportamiento no aceptado 
• Protocolo para reportar un comportamiento no aceptado por parte de alguno de los 

miembros 

3 Calidad del Software 
Las recomendaciones incluidas en la sección anterior no se refieren a la calidad del código 
fuente, son guías para mejorar la sostenibilidad del software desarrollado en entornos de 
investigación. Para facilitar el re-uso y el mantenimiento de estos componentes software, el 
código fuente debe alcanzar niveles de calidad aceptables. 

Las actividades relacionadas con la gestión del proyecto también pueden influir en la calidad 
del software resultante. En el grupo de trabajo Software development best practices for Life 
Sciences en ELIXIR se está trabajando en un Software Management Plan15 que puede ser 

 

14 https://softdev4research.github.io/4OSS-lesson/  
15 https://elixir-europe.org/sites/default/files/documents/software-management-plan.pdf  
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utilizado como una lista de comprobación (checklist) para comprobar si se están haciendo las 
actividades recomendadas para maximizar la calidad del software en desarrollo. Las 
actividades incluidas en este plan se refieren a documentación; pruebas (testing); 
interoperabilidad; comunidad, contribución y gobernanza, reproducibilidad y reconocimiento. 

En el contexto del European Open Science Cloud16 (EOSC), el proyecto EOSC-Synergy17 
tiene como objetivo el proporcionar servicios con calidad certificada. EOSC-Synergy ha 
definido un conjunto de criterios que se pueden utilizar como marco de referencia para 
maximizar la calidad de los desarrollos de software en los proyectos de investigación [2]. 
Estos criterios se refieren a la accesibilidad del código, selección de licencia, estilo del código, 
meta-datos del código, pruebas unitarias, herramientas para la automatización de las pruebas 
(test harness), desarrollo dirigido por pruebas (TDD por sus siglas en inglés Test-Driven 
Development), documentación, seguridad, modelos de ramas en el código (code 
workflow/branching model) de tal forma que correcciones y nuevas funcionalidades se 
desarrollan y prueban en ramas independientes, y cuando se ha alcanzado el nivel de calidad 
deseado se integran en la rama principal de desarrollo, versiones semánticas, gestión del 
código, revisión de código, entrega automática y despliegue automático. 

4 Implementación de 4OSS en IMPaCT-Data 
En el contexto del proyecto, se han organizado cuatro seminarios para facilitar la adopción 
de las recomendaciones descritas en este documento (ver Tabla 3): 

• bio.tools and EDAM: How to publish information about your tools. Matúš Kalaš 
(Universitet of Bergen, Noruega) and Hans Ienasescu (Danmarks Tekniske 
Universitet, Dinamarca). 

• Best practices for software development. Salvador Capella-Gutierrez (Barcelona 
Supercomputing Center - Centro Nacional de Supercomputación, España). 

• Conteinarización componentes software. Björn Grüning (Bioconda/BioContainers 
community, Germany). 

• Workflows: Uso de gestores de workflows, registro y compartición. José Espinosa-
Carrasco, Center for Genomic Regulation (Centre for Genomic Regulation), Ignacio 
Eguinoa (Ghent University, ELIXIR-BE, Bélgica), Salvador Capella-Gutierrez, 
Barcelona Supercomputing Center – Centro Nacional de Supercomputación (BSC-
CNS) . 

 

 

16 https://eosc-portal.eu/  
17 https://www.eosc-synergy.eu/  
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Figura 3. Seminarios para aplicar 4OSS en IMPaCT-Data 

De las 47 instituciones que forman parte de IMPaCT-Data, han asistido representantes de 34 
instituciones (72%) a al menos una de las sesiones. En la Figura 4 se indica el número de 
personas que asistieron a cada sesión (serie azul y con trama de rayas) y el número de 
instituciones identificadas (serie naranja con trama de cuadros). Aunque todas las sesiones 
han tenido un número elevado de asistentes, las que has suscitado más interés han sido la 
de buenas prácticas y encapsulado de software en contenedores para su instalación, ambas 
con una asistencia de 48 personas. 

 
Figura 4. Asistencia a seminarios/tutoriales  

Se ha pedido a los miembros del proyecto que nos indiquen las herramientas 
software/workflows que utilizan en el proyecto. Hasta el momento se han identificado 75 
herramientas de 19 instituciones, 57 se han clasificado como herramientas software, 15 como 
workflows y 3 como bases de datos (listadas en el Anexo A). 
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Referente a la recomendación de tener el código fuente abierto (Sección 2.1), se han 
identificado las herramientas que se están desarrollando bajo una licencia OSS. De las 75 
herramientas identificadas, se ha recogido esta información para 66 (9 herramientas no han 
proporcionado información sobre si la licencia es OSS o no), con el resultado de que la 
mayoría tienen licencia OSS (77%). 

 
Figura 5. Uso de licencias OSS para las herramientas software  

Para seguir la recomendación de hacer el software localizable (Sección 2.2, se han 
seleccionado diferentes repositorios que se utilizaran en el proyecto para mantener el 
catálogo de software. Las diferentes herramientas software pueden ser de diferente tipo y ser 
accesibles de diferente manera, la Tabla 2 incluye los detalles de los repositorios 
seleccionados. 

Tabla 2. Repositorios para el catálogo de software de IMPaCT-Data  
 Repositorio Metadata Detalles 
Software bio.tools18 EDAM (Anexo A) IMPaCT-Data collection y domain 
Containers BIOCONDA19 -- -- 
Workflows WorkflowHub20 EDAM (Topic, Operation) -- 

De las 75 herramientas identificadas, a la finalización de este entregable, 58 se han registrado 
en el registro bio.tools. De las 58 registradas, 54 se han incluido en el dominio IMPaCT-Data21, 
las 4 herramientas que no se han podido incluir en el dominio es debido a algún problema 
técnico que se está solucionando.  

Se ha consultado a los miembros del proyecto por el uso que han hecho de la ontología EDAM 
para añadir los metadatos a sus herramientas al registrarlas, en concreto, se les ha 
preguntado si los términos definidos eran suficientes. De las 58 herramientas registradas, se 

 

18 https://bio.tools/  
19 https://bioconda.github.io/  
20 https://workflowhub.eu/  
21 https://bio.tools/t?domain=impact-data  
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han recibido 55 respuestas, en las que para la mayoría (73%) los términos definidos en la 
ontología han sido suficientes.  

 
Figura 6. Uso de la ontología EDAM en El registro en bio.tools  

Se han identificado a las personas de contacto de las herramientas que han reportado 
insuficiencias en la ontología EDAM, los comentarios recibidos se incluyen en la Tabla 3. 

 

 

Tabla 3. Comentarios sobre la ontología EDAM para anotación de herramientas software 
Herramienta URL en bio.tools Comentario sobre EDAM 

mCSEA https://bio.tools/mcsea Han faltado términos sobre datos de metilación 
como input 

ImaGEO https://bio.tools/ImaGEO Han faltado términos sobre meta-análisis 
MetaGenyo https://bio.tools/metagenyo Han faltado términos sobre meta-análisis 
DatAC https://bio.tools/datac Han faltado términos sobre epidemiología y 

factores ambientales 
DExMA https://bio.tools/dexma  Han faltado términos sobre meta-análisis 
DomFun https://bio.tools/domfun  Han faltado términos relacionados con 

transcriptómica (RNA-seq, miRNA-seq) 
ExpHunterSuite https://bio.tools/exphuntersuite Han faltado términos relacionados con 

transcriptómica (RNA-seq, miRNA-seq) 
iSkyLIMS https://bio.tools/iskylims Han faltado términos relacionados con la 

gestión de datos de laboratorio, o plataforma 
web de gestión de datos 

Taranis https://bio.tools/taranis Han faltado términos relacionados con 
wg/cgMLST, MLST 
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5 Conclusiones 
En este documento se presentan las cuatro recomendaciones incluidas en la guía de buenas 
prácticas para el desarrollo de software de código abierto producidas por ELIXIR. Estas 
recomendaciones están basadas en los valores del código fuente abierto, se han escrito para 
que el software desarrollado por investigadores sea más localizable (fácil de encontrar), 
reusable y transparente. Estas cuatro recomendaciones son: (1) Tener el código fuente 
abierto desde el primer día, (2) Hacer el software localizable; (3) Escoger la licencia más 
adecuada y (4) definir comunicación, gobernanza y colaboración. 

Estas recomendaciones se han complementado con herramientas que se pueden utilizar para 
mejorar la calidad el código fuente. 

En este documento también se ha incluido las acciones que se han llevado a cabo en el 
proyecto para facilitar la adopción de las cuatro recomendaciones. Estas acciones se refieren 
a una serie de sesiones de trabajo y seminarios para dar las herramientas a los miembros del 
proyecto para que las puedan implementar.  

Como resultado de estas sesiones, al cierre de este documento, se han identificado 75 
herramientas, de las cuales 57 se han clasificado como herramientas software, 15 como 
workflows y 3 como bases de datos. De las herramientas identificadas, 51 tienen licencia OSS 
y 58 han sido registradas en el portal bio.tools.  
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Anexo A. Relación de herramientas seleccionadas 
para lnfrastructura IMPaCT-Data 

En este anexo se incluye la lista de 75 herramientas identificada en el contexto de IMPaCT-
Data, de esta lista 58 están registradas en el registro bio.tools siguiendo las recomendaciones 
incluidas en este documento (ver sección 2.2 

Nombre Tipo OSS URL bio.tools Institución 
ADEx Software Si https://bio.tools/ADEx FPS 
APID Interactomes Software Si https://bio.tools/apid CSIC 
APPRIS Software   https://bio.tools/appris CNIO 
Automatic 
segmentation tool Software Si 

https://bio.tools/automatic_segmentation_t
ool INIBICA 

Beyondcell Software   https://bio.tools/beyondcell CNIO 
CohortAnalyzer Workflow Si  UMA 
CoV-hipathia Software Si https://bio.tools/cov-hipathia FPS 
CSVS Software Si https://bio.tools/csvs FPS 
cypathia Software Si https://bio.tools/cypathia FPS 
DatAC Software Si https://bio.tools/datac FPS 
DExMA Software Si https://bio.tools/dexma FPS 
DisGeNET Software Si https://bio.tools/disgenet IMIM 
DiSMed Software Si https://bio.tools/dismed FISABIO 
DomFun Software Si https://bio.tools/domfun UMA 
DREIMT Software   https://bio.tools/dreimt CNIO 
EvolClust Database No https://bio.tools/EvolClust BSC 
ExpHunterSuite Software Si https://bio.tools/exphuntersuite UMA 
FAIR4Health Data 
Curation Tool Software Si 

https://bio.tools/fair4health_data_curation
_tool SAS-HUVR 

FAIR4Health Data 
Privacy Tool Software Si 

https://bio.tools/fair4health_data_privacy_t
ool SAS-HUVR 

FireDB Software   https://bio.tools/firedb CNIO 
FJD-pipeline Software Si https://bio.tools/fjd-pipeline IIS-FJD 
GeneCodis Software No https://bio.tools/genecodis FPS 
GLOWgenes Software Si https://bio.tools/glowgenes IIS-FJD 
GPAP  Software No https://bio.tools/rd-connect_platform CRG 
hipathia Software Si https://bio.tools/hipathia-gemomics FPS 
Hipathia Software Si https://bio.tools/hipathia FPS 
ImaGEO Software Si https://bio.tools/ImaGEO FPS 
ImpuSARS Software Si https://bio.tools/impusars FPS 
IonGAP Software Si https://bio.tools/iongap FIISC 
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iSkyLIMS Software Si https://bio.tools/iskylims ISCIII 
Jupyter Hub Software    FPS 

 

Relación de herramientas seleccionadas para lnfrastructura IMPaCT-Data (continuación) 

Nombre Tipo OSS URL bio.tools Institución 
Liferay Software Si https://bio.tools/liferay HCB 
LinkEHR Software Si https://bio.tools/linkehr HCB 
mCSEA Software Si https://bio.tools/mcsea FPS 
Metabolizer Software Si https://bio.tools/metabolizer FPS 
MetaFun Software Si https://bio.tools/metafun CIPF 
MetaGenyo Software No https://bio.tools/metagenyo FPS 
meTAline Workflow Si  BSC 
MetaPhors Database No https://bio.tools/metaphors BSC 
MIDS Software Si  FISABIO 
MIGNON Software Si https://bio.tools/mignon FPS 
Mini-IsoQLR Software Si https://bio.tools/mini-isoqlr IIS-FJD 
MyPROSLE Software Si https://bio.tools/myprosle FPS 
NanoCLUST Software Si https://bio.tools/nanoclust FIISC 
NanoDJ Software Si https://bio.tools/NanoDJ FIISC 
NanoRtax Software Si https://bio.tools/nanortax FIISC 
NetAnalyzer Software Si  UMA 
nf-core-viralrecon Workflow Si https://bio.tools/nf-core-viralrecon ISCIII 
ngsCAT Software Si https://bio.tools/ngscat FPS 
OpenEBench Software Si https://bio.tools/openebench BSC 
PanDrugs Software   https://bio.tools/pandrugs CNIO 
PhenCo Workflow Si  UMA 
PhenFun Workflow Si  UMA 
PhylomeDB Database No https://bio.tools/PhylomeDB BSC 
Pipeline CNVs 
germinal Workflow No  IdiPaz 
Pipeline Germinal 
v1 Workflow No  IdiPaz 
Pipeline Germinal 
v2 Workflow No  IdiPaz 
Pipeline 
identificación de 
fusiones génicas en 
RNASeq Workflow No  INCLIVA 
Pipeline Mosaico Workflow No  IdiPaz 
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Pipeline 
paneles/exomas en 
muestras tumorales Workflow No  INCLIVA 
Pipeline RNASeq Workflow No  INCLIVA 
Pipeline RNA-Seq Workflow No  IdiPaz 
Pipeline Somáticas 
v1 Workflow No  IdiPaz 
PlasmidID Software Si https://bio.tools/plasmidid ISCIII 

Relación de herramientas seleccionadas para lnfrastructura IMPaCT-Data (continuación) 

Nombre Tipo OSS URL bio.tools Institución 
PriorR Software Si https://bio.tools/priorr IIS-FJD 
PTMCode Software Si https://bio.tools/ptmcode IIS-FJD 
RStudio Workbench Software    FPS 
Slides Viewer Software Si https://bio.tools/slides_viewer INIBICA 
SMAca Software Si https://bio.tools/smaca FPS 
SPACNACS Software Si https://bio.tools/spacnacs FPS 
Taranis Software Si https://bio.tools/taranis ISCIII 
TFTEA Software Si https://bio.tools/tfta FPS 
TRIFID Software   https://bio.tools/trifid CNIO 
vulcanSpot Software   https://bio.tools/vulcanSpot CNIO 
XICRA Workflow Si https://bio.tools/xicra IGTP 
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Anexo B. Seminario bio.tools and EDAM 
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Anexo C. Seminario de encapsulado de 
componentes software en contenedores 
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Anexo D. Seminario Workflows - Uso de gestores 
de workflows, registro y compartición 
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