Программа и методика испытаний TIQMax (функция 1)

1. Объект испытаний

Программная компонента TIQMax, предназначенная для анализа эволюции набора белковых семейств и построения на их основе потенциального дерева эволюции видов.

2. Методы испытаний

Испытание функциональных возможностей будет проводиться с помощью следующих тестов:

2.1. Тестирование работоспособности модуля.

· Тестирование работоспособности модуля с помощью сценария test1.sh на небольшом наборе входных данных (файл test/GTrees.gt с 13 деревьями генов) и с небольшим числом итераций (100).
Результат – получение файлов result1.ph и STree1.ph, идентичных одноимённым эталонным файлам (здесь и далее эталонные файлы расположены в подкаталоге eta).

2.2. Тест на некорректно введенные значения параметров запуска.

· Сценарий test2.sh: в файле параметров (Settings2.txt) указано имя несуществующего входного файла таблицы принадлежности генов видам (nonexist.gtb).
Результат – на консоль оператора выдаётся сообщение об ошибке (образец вывода программы – в файле stderr2).

· Сценарий test3.sh: в файле параметров (Settings3.txt) указано недопустимое имя файла протокола (TIQ\/Max3.log).
Результат – на консоль оператора выдаётся сообщение об ошибке (образец вывода программы – в файле stderr3).

2.3. Тест на способность программы корректно обрабатывать ошибки во входных данных.

· Сценарий test4.sh: файл деревьев генов (test/wrong.gt) содержит синтаксическую ошибку в записи второго дерева генов (строка 9).
Результат – на консоль оператора выдаётся сообщение об ошибке (образец вывода программы – в файле stderr4).

· Сценарий test5.sh: файл деревьев генов (test/empty.gt) не содержит ни одного дерева генов.
Результат – на консоль оператора выдаётся сообщение об ошибке (образец вывода программы – в файле stderr5).

2.4. Тест на способность программы обрабатывать большие наборы деревьев генов.

· Сценарий test6.sh: файл деревьев генов (large/GTrees.gt) содержит 132 дерева генов с генами из 40 различных видов.
Результат –файл результата Stree6.ph, (идентичный одноимённому эталонному файлу) содержит дерево видов, разумное с точки зрения общепринятой видовой классификации. Время счета – около 2 часов на ПК Pentium-4 3000 МГц.

Комментарий о биологической разумности результата. Как видно, построенное дерево видов имеет следующую структуру: три самых крупных кластера – это Археи (10 видов), гамма-протеобактерии (7 видов) и грамположительные бактерии (8 видов). Кластер альфа-протеобактерий (3 вида) является соседним к кластеру гамма-протеобактерий; единственная бета-протеобактерия расположена между этими двумя ветвями. Отдельно расположены ещё три кластера: кластер из двух хламидий и двух спирохет, кластер из двух эпсилон-протеобактерий, кластер из видов Thermotoga и Aquifex, и отдельно ещё 3 вида. Таким образом, дерево согласуется с известными представлениями биологической систематики. Функционал качества дерева (сумма цен вложений) принимает на нашем дереве значение, сравнимое с другими известными деревьями видов бактерий.

