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Dedico esse trabalho a biofisica Rosalind Franklin (1920 -1958), que nédo teve o

devido reconhecido do seu trabalho na compreenséo da estrutura do DNA.



Resumo

Esse trabalho apresenta o desenvolvimento do sistema ProGenFx que
consistem em analise e comparacao de sequéncias genéticas. O alinhamento
de DNA foi escolhido como foco deste trabalho, por possuir a caracteristica de
organizar e identificar regibes similares que possam ter consequéncias
funcionais, estruturais e evolucionarias entre as sequéncias. O alinhamento sera
global, ou seja, em toda sequéncia genética ou local, em uma parte definida pelo
usuario do sistema. O sistema ird armazenas as sequéncias analisadas pelo
usuario, possibilitando uma posterior consulta das sequéncias cadastradas no
sistema. Uma vez cadastrada o usuario podera realizar a simulacdo da
comparagcao entre outra sequéncia, a replicacado da fita simples de DNA e a
transcricio de DNA em RNA. Para o desenvolvimento deste sistema foi
escolhido a metodologia RUP, por usar a abordagem da orientacdo a objetos em
sua concepcao e é projetada e documentada utilizando a notacdo UML (Unified
Modeling Language). Dentre as tecnologias escolhidas para a codificagéo da
aplicacado foram utilizadas as linguagens de programacédo Java Web, JSF,
PrimeFaces 4.0 e SQL Server. Por ser uma aplicacao interativa que requer
flexibilidade a arquitetura utilizada para o desenvolvimento € o MVC (Model, View
e Control).

Palavras-chaves: DNA, Alinhamento de Sequéncias



Abstract

This document shows the development of ProGenFx system consisting of
analysis and comparison of gene sequences. The alignment of DNA was chosen
as the focus of this work, because it has the characteristic to organize and identify
similar regions that may have functional, structural and evolutionary
consequences between the sequences. The alignment will be global, ie, across
local or genetic sequence in a user-defined part of the system. The system will
Stores the sequences analyzed by the user, allowing a subsequent query
sequences registered in the system. A registered user can instead perform the
simulation comparing another sequence, the replication of single-stranded DNA
and transcription of DNA into RNA. To develop this system was chosen RUP
methodology, by using the object-oriented approach in its design and is designed
and documented using UML (Unified Modeling Language) notation. Among those
chosen for encoding application technologies languages Java Web, JSF,
PrimeFaces 4.0 and SQL Server programming were used. Being an interactive
application that requires flexibility the architecture used for the development is
the MVC (Model, View and Control).

Keywords: DNA, Sequence Alignment.
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1 INTRODUCAO

Nos ultimos tempos a necessidade do autoconhecimento tem se
intensificado. A busca constante da longevidade, da melhora da qualidade de
vida tem sido uns dos principais objetivos dos estudiosos. A ciéncia juntamente
com a informatica tem um papel fundamental nesse paradigma.

A unido da ciéncia com a informatica, nasce a Bioinformatica, que nada
mais é do que a aplicacdo de técnicas de informatica na analise de dados
biolégicos. (MALAJOVICH,2011, p. 80)

1.1  Contextualizacdo

O DNA é uma molécula limita e finita. Possui um nimero maximos de
combinacgdes, ou seja, conseguimos fazer o mapeamento de possiveis doencas,

de curas para enfermidades, de anomalias genéticas entre outros.

7

O projeto ProGenFx é um auxiliador para esses passos. Com essa
ferramenta, um professor podera aplicar na disciplina de Ciéncias biol6gicas, no
conteudo de Biologia Moléculas como estad escrito no Parametro Curricular

Nacional para Ensino Médio:

O desenvolvimento da Genética e da Biologia Molecular, das
tecnologias de manipulagdo do DNA e de clonagem traz & tona
aspectos éticos envolvidos na producéo e aplicagdo do conhecimento
cientifico e tecnolégico, chamando a reflexdo sobre as rela¢des entre
a ciéncia, a tecnologia e a sociedade. Conhecer a estrutura molecular
da vida, os mecanismos de perpetuacdo, diferenciacédo das espécies e
diversificacéo intraespecifica, a importancia da biodiversidade para a
15 vida no planeta s@o alguns dos elementos essenciais para um
posicionamento criterioso relativo ao conjunto das construcbes e
intervengcbes humanas no mundo contemporaneo. (MEC, 2013, p.14-
15)
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O professor podera demonstrar em sua aula como funciona a Transcricao
de DNA na formac&o do RNA, como funciona um alinhamento para maximizar o
score, como os nucleotideos se unem as bases nitrogenadas formando a dupla

hélice.

1.2 Justificativa do Projeto

O projeto surgiu do interesse em biologia molecular e na informatica da
autora. Fazendo algumas pesquisas, verificou-se a falta de software com tais
funcionalidades para o objetivo didatico na plataforma web.

Um dos propésitos da bioinformatica é a andlise de dados biolégicos em
um curto espaco de tempo. A utilizacdo do processamento computacional
consegue resultado muito mais rapido que experimentos realizados apenas pelo
homem sem a intervencdo de uma maquina nessa analise. O interesse em um
software capaz de fazer tal analise de sequencias, em ambiente web foi o

diferencial na escolha desse projeto.

1.3 OBJETIVOS

1.3.1 Objetivo Geral

Desenvolver um sistema web de analise e sequenciamento genético

para fins didatico.
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1.3.2 Objetivos Especificos

1. Utilizar a metodologia RUP. Para a documentacédo do sistema foram
utilizados os artefatos: Modelo de Caso de Uso, Diagrama de Classes, Lista de
Risco, Modelo de Dados

2. Desenvolver um programa ProGenFx por meio da linguagem de

programacao Java.

1.4 ORGANIZACAO DO PROJETO

Este trabalho é composto por cinco capitulos, incluindo este que é a sua
introducéo. O segundo capitulo discute alguns conceitos sobre sequenciamento
genético descrevendo os aspectos que foram estudados para o desenvolvimento
desse projeto. O terceiro capitulo apresenta a metodologia utilizada e o
planejamento. Ainda, descreve as tecnologias e bibliotecas utilizadas. O quarto
capitulo engloba o planejamento inicial do programa e a apresentacdo da sua
interface final, servindo como documentacao de uso do mesmo. O quinto capitulo
aborda a observacéo do grupo acerca dos desafios encontrados e a reflexdo a

respeito das técnicas escolhidas.
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2 FUNDAMENTACAO TEORICA

2.1 ACIDOS NUCLEICOS

Os acidos nucleicos sdo moléculas com extensas cadeias carbonicas,
formadas por nucleotideos: um grupamento fosférico (fosfato), um glicidio
(monossacarideo com cinco carbonos / pentoses) e uma base nitrogenada
(purina ou pirimidina), constituindo o material genético de todos o0s seres Vvivos.
(SOBIOLOGIA, 2013) (Figura 1).

Fosfato
' Nucleosideo

@

Base nitrogenada

Pentose

Nucleotideo

Figura 1 - Acidos nucléicos
Disponivel em http://www.sobiologia.com.br/conteudos/figuras/quimica_vida/dna2.jpg.

Acesso em: 10 Dez. 2013

Nos eucariontes ficam armazenados no nucleo das células e nos

procariontes dispersos no hialoplasma (CRAIQ, 2013).

Podem ser de dois tipos: acido desoxirribonucleico (DNA) e &acido
ribonucleico (RNA), ambos relacionados ao mecanismo de controle metabdlico
celular (funcionamento da célula) e transmisséo hereditaria das caracteristicas.
(CRAIQ, 2013).

Segundo Malajovich, do ponto de vista quimico, os acidos nucleicos
(acido ribonucleico e desoxirribonucleico) sdo macromoléculas formadas a partir
de unidades chamadas nucleotideos (Figura 2). Um nucleotideo resulta da
associacdo mediante ligacdes quimicas covalentes de trés tipos de elementos:
uma molécula de acido fosférico, um acucar de cinco carbonos (pentose: ribose

ou desoxirribose) e uma base ciclica nitrogenada: adenina, citosina, guanina,


http://www.sobiologia.com.br/conteudos/figuras/quimica_vida/dna2.jpg
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timina ou uracila. Da unido dos nucleotideos mediante unides covalentes entre

as extremidades 5' e 3', formam-se cadeias.

Adenina NH, Guanina
(A) (G) I
N N
- p O
i N | i NH
HC | HC |
‘ - CH N > —NH,
. ;\,/L\N/ " i\/(\x/ 2
\
HO—P—O0—CH, g HO—-P—0—CH; g
Q 4 ! O $ !
32/ p
OH H OH H
Timina f Citosina NH,
(T ! © l
cu,—tl‘/ \T’u He™ \:I\'
| !
- C=0 ~ =
) HL\N/ R
C O
HO=P—O0—CH, @ HO-P—0—CH, @

A e A 4
OH H OH H
Figura 2 - Composig&o Acidos Nucléicos
Disponivel em http://www.sobiologia.com.br/conteudos/figuras/quimica_vida/dna2.jpg.

Acesso em: 10 Dez. 2013

2.2 Acido Desoxirribonucleico (DNA)

O DNA é constituido por um aglomerado de moléculas que formam os
nucleotideos ou bases. E no DNA que estéo as informacgdes genéticas vitais que
passam de geracao em geracdao. O DNA coordena sua fabricacdo, assim como
0s outros componentes celulares. Durante essa fabricacdo, pequenas alteracdes
podem ocorrer no DNA, que podem ter graves consequéncias causando assim
sua destruicdo que podera levar a morte celular (LOPES, 2006, p.104).

O modelo molecular do DNA foi proposto por Watson e Crick (Figura 3)

em 1953. Nesse modelo, a molécula do DNA tem aspecto de “dupla hélice”, em


http://www.sobiologia.com.br/conteudos/figuras/quimica_vida/dna2.jpg
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gue os nucleotideos dispdem-se espiraladamente em torno de um eixo. Essa é
a estrutura secundaria do DNA: a estrutura primaria corresponde a sequéncia
linear de nucleotideos em cada hélice (LOPES, 2006).

Figura 3 - Desenho do Trabalho do Watson e Crick representando a estrutura de um DNA.

Disponivel em http://hojeeuaprendo.blogspot.com.br. Acesso em: 10 Dez. 2013

Cada uma dessas hélices ou cadeias € conhecida como cadeia de DNA,
ou Fita de DNA. As ligacGes de hidrogénio entre as bases de nucleotideos
mantém as duas cadeias unidas. Os nucleotideos sdo compostos de agucares
com cinco carbonos, aos quais um ou mais fosfato estéo ligados, e uma base
contendo nitrogénio. No caso dos nucleotideos do DNA, o acucar € uma
desoxirribose ligada a um uanico grupo fosfato (por isso no nome &cido
desoxidoribonucleico), e a base pode ser adenina(A), citosina (C), guanina (G)
ou timina (T). Os nucleotideos estdo covalentemente ligados em uma cadeia por
acucares e fosfatos, os quais formam a estrutura principal alternada de acucar-
fosfato-acucar-fosfato, chamado de “esqueleto” (Figura 4). Como somente as
bases diferentes nos quatro tipos de subunidades, cada cadeia polinucleotidica
de DNA é semelhante a um colar (esqueleto) com quatro tipos de contas
diferentes (as quatro bases A, C, G e T) (Tabela 1) (ALBERT, JOHNSON et al.,
2010, p.263).
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Tabela 1. Composicdo DNA. Fonte: O Autor (2013)

Composicao — DNA
Base

Adenina

Guanina

Citosina

Timina

Sigla Tipo

A Purina

G Purina

C Pirimidina
T Pirimidina

Non-covalant DNA
bonds bind double helix
nucleolides

U Thryrmidina ‘ Adanine

Figura 4 - Estrutura de hélice dupla formada por fosfato-desoxirribose (CHANDAR E VISELLI,

2011, p.59).
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2.3 TIPOS DE NUCLEOTIDEOS

2.3.1 Purinas

Sao bases nitrogenadas que compdem o nucleotideo. Adenina (A) e
Guanina (G) sao purinas que, por ponte de hidrogénio, se ligam
as pirimidinas Timina (T) e Citosina (C), respectivamente. Geralmente sdo pouco
soluveis em agua de pH neutro e bastante abundantes na natureza, uma vez
gue metade das bases do DNA séo purinas. (CARDOSO, 2013).

2.3.2 Pirimidinas

Sédo bases nitrogenadas, de estrutura heterociclica e férmula quimica
C4H4AN2. Essa classe de bases é representada pela citosina (C), timina (T) e
uracila (U) (CARDOSO, 2013).

Na formagéo da molécula de DNA e RNA, as pirimidinas se unem as
purinas correspondentes através de ligacdes de hidrogénio, ligacdo denominada
emparelhamento de base. As pirimidinas sdo moléculas menores e formadas por
um Unico anel de carbono e nitrogénio, ao contrario das bases puricas, que sao
grandes e compostas de dois anéis. No DNA, aparece a timina, enquanto no
RNA, temos a uracila. A diferenca entre essas bases se deve a presenca do

grupo metila na timina, que n&do ocorre na uracila (CARDOSO, 2013).

A timina é a Unica molécula que s6 se encontra no DNA e é a principal
estrutura que compde esse acido nucléico. A uracila, que substitui a timina no
RNA, é uma base simples e, assim como a outra, estabelece apenas duas
ligacbes de hidrogénio com a adenina (A), purina complementar. A citosina
compde tanto o DNA quanto o RNA e realiza trés ligagdes de hidrogénio com a
base purica guanina (G) (CARDOSO, 2013).


http://www.infoescola.com/bioquimica/bases-nitrogenadas/
http://www.infoescola.com/citologia/nucleotideos/
http://www.infoescola.com/quimica/pontes-de-hidrogenio/
http://www.infoescola.com/bioquimica/pirimidinas/
http://www.infoescola.com/bioquimica/bases-nitrogenadas/
http://www.infoescola.com/bioquimica/pirimidinas/
http://www.infoescola.com/biologia/dna/
http://www.infoescola.com/biologia/rna/
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2.4 Acido Ribonucleico (RNA)

O RNA é um molécula similar ao DNA. Possui agrupamento de bases ao

longo de uma cadeia de moléculas de aglcar e fosfatos semelhantes (Tabela 2).

Tabela 2 - Composicdo RNA. Fonte: O Autor (2013)

Composicao — RNA

Base Sigla Tipo
Adenina A Purina
Guanina G Purina
Citosina C Pirimidina
Uracila U Pirimidina

A diferenca entre o DNA e o RNA € o tipo de agucar. Tanto o DNA quanto
o RNA é formado por um agucar de cinco carbonos (pentose), porém o agucar
do DNA é a desoxirribose e do RNA € a ribose. Outra caracteristica é a presenca
da Uracila no RNA e da Timina no DNA (LOPES, 2006, p.106).

2.4.1 Tipos de RNA

Segundo Susan Viselli e Nalini Chandar, o RNA possui quatros tipos
conhecidos: ribossomal (RNAr), transportador (RNAt), mensageiro (RNAmM) e

micro (MiRNA) cada um com estrutura de funcéo proteica.3
e RNA ribossomal

O RNAr representa aproximadamente 80% do RNA total na

célula e se associa a proteinas para formar os ribossomos

¢ RNA transportador
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O RNAt é o menor dos trés RNAs. Funciona na sintese
proteica por sua habilidade em carregar o aminoacido apropriado,
e também fornecer um mecanismo pelo qual a informacdo dos

nucleotideos posso ser traduzida em informacédo de aminoacidos.

¢ RNA mensageiro

O RNAmM representa apenas certa de 5% do RNA total da
célula. E encontrado no nlcleo, onde é sintetizado, e no

citoplasma, para onde se dirige orientando a sintese de proteinas.*
e Micro-RNA

Os miRNAs, como as outras moléculas de RNA, sao
codificados por genes e sdo moléculas de RNA de fita simples de

certa de 21 a 23 nucleotideos de comprimento.

2.5 TRANSCRICAO

O DNA na sua condicao de molécula hereditaria possui duas propriedades
bésicas: capacidade de replicacdo e a capacidade de carregar informacdes

genéticas.

Durante o processo de transcricdo o DNA é utilizado como molde para
produzir a molécula de RNA. A segunda etapa é a Traducdo. Na traducdo o RNA
€ usado como molde para fazer a proteina (Figura 5) (CHANDAR e VISELLI,
2011, p.104).
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Moléoula de
7 DNA
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G |
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Transcrcdo |

| . '
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AranoScxics

Figura 5- Transcricdo e Traducéo.

Disponivel em: http://www.acervoescolar.com.br/acidos-nucleicos-e-sintese-proteica. Acesso
em 11 de Dez. de 2013

A transcricdo de DNA né&o pode ser realizada aletoriamente, somente
trechos do DNA chamados de genes podem fazer tal procedimento. O Gene é

um trecho de DNA que na sua maioria codifica uma proteina.

O processo de transcricdo no DNA é iniciado por uma enzima chamada
RNA polimerase. A RNA polimerase procura por um trecho de DNA que
antecede o gene, chamado promotor. Ela se liga ao promotor abrindo a dupla
hélice percorrendo o gene e sintetizando a molécula de RNA, ou seja, coletando
nucleotideos de RNA soltos unindo uns aos outros construindo a molécula de
RNA.

No final do processo o DNA volta sua forma original e a molécula de RNA
esta pronta (ALBERT, JOHNSON et al., 2010, p. 266). No sistema ProGenFx, ha
funcionalidade de Transcricdo, sera exemplificada através de Alinhamento,
Replicacdo Transcricdo de sequéncias genéticas.
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2.6 REPLICACAO

O acido desoxirribonucleico (DNA) contém todas as informacdes
necessarias para o desenvolvimento e para o funcionamento de todos os
organismos. A replicagdo ou coOpia do DNA ocorre durante a fase S, ou de
sintese, do clico celular. Esse € um processo necessario para assegurar que as
instrucdes do DNA sejam passadas fielmente adiante para as novas células. No
ndcleo da célula, os complexos de DNA e proteina conhecidos como cromatina
compBem os cromossomos. Como a replicacdo pode ocorrer apenas a partir do
molde de DNA de fita simples, o DNA de fita dupla da cromatina deve ser primeiro
desenrolado. Uma vez desenroladas, ambas as fitas de DNA sdo copiadas
simultaneamente. Esse processo necessita de proteinas para abrir mdo da fita
dupla do DNA, formando a forquilha de replicacdo (CHANDAR e VISELLI, 2011,
p.260) e (ALBERT, JOHNSON et al., 2010, p. 208).

2.7 ALINHAMENTO DE SEQUENCIA

Segundo o laboratério Cold Spring Harbor Laboratory Press, o
alinhamento de sequéncias é uma maneira de arranjar / organizar sequéncias
de DNA, RNA ou proteinas para identificar regides de similaridade oriundas de
relagéo funcional, estrutural e evolutiva das sequencias (MOUNT, 2004).

Alinhar duas sequéncia é colocar uma sobre a outra de modo que todos

os caracteres faga correspondéncia com outro ou com um gap (Figura 6).
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! SEQ1: ATCGGTCCAA
SEQ2: ATGGGACCAAAA

Figura 6 Alinhamento. Fonte: O Autor (2013).

O melhor alinhamento é aquele que maximiza o score, ou seja:

>

C T

NN
GG|A|ICCAA

\

)
|
!

e A~

Match. Valor = 2 ) Gap. Valor =-2
Mismatch. Valor =-1

>

G

Figura 7 - Detalhamento de uma Sequéncia. Fonte: O Autor (2013).

Onde:
e Match: corresponde a base casadas (letras iguais);
e Mismatch: corresponde a substituicoes (letras diferentes);

e Gap: representa insercbes e delecdes entre as sequéncias

(representado pelo caractere “-).

Score: quantidade de Match X 2 + quantidade de Mismatch X (-1) + nimero de
Gap X (-2).



Match: 8
Al|T| C G|IT AAH—
AllT| G G| A AlIAJA A

Figura 8 - Detalhamento de uma Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)

Mismatch:2
ATI|C CCAA
ATIG CCAA

Figura 9 - Detalhamento de uma Sequéncia. Fonte: O Autor (2013).

A A

[> ——— ]

GAP:2

ATCGGTCCAA
ATGGGACCAA

AllA

Figura 10 - Detalhamento de uma Sequéncia. Fonte: O Autor (2013).

Score: (8*2)+(2*(-1)) + (2* (-2)) = 10

30
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2.8 ARQUIVO FASTA

Conhecido como formato FASTA é a forma mais habitual representar
sequencias de nucleotideos ou sequencias de aminoacidos para serem usadas
em varios softwares. Inicialmente foi criado por David J. Lipman and William R.
Pearson em 1985, um de pacote de softwares chamado de FASTP, que em sua
versdo original, busca a similaridade entre sequencias de proteinas, deste
pacote de softwares originou o formato FASTA, que veio a se tornar o formato

padréo usado na Bioinformética.
Exemplo formato do arquivo FASTA:

>Qi|294774586|ref[NM_001177567.1] Mus musculus otogelin-like (Otogl), mRNA
AGTTTGATGGTACCTTGGCGTGCTCTCTCCCTTCCTATACTGCTGGTTTCA
TTACGAGGATACGTTTGTG
CGTCATCTGTCCTGTCAGAAACATCAGAAAGTGAGTTCTATGAAAATGAAC
AGAGAAGGGCTCTGTTAGC
AGTACAGTTTGAAGCAACCTCTCCGAGATATTTTTTCCACGAAGCTATTAAT
TGGGGTGAGAGTAAAATA
AAAGGTTCATGTCCTCATGAATGCCTTAACGGGGCTTTCTGTTCTAAGACG
GGTACGTGTGACTGTCAAA

... (continua)

Como visto no exemplo acima, o arquivo FASTA €& composto pelo
cabecalho e as bases. Uma caracteristica marcante é que todo cabecalho
FASTA inicia com o sinal de “>” (FASTA,2003).

2.9 CONSIDERACOES FINAIS
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Baseado nos conceitos de DNA, RNA, Replicacdo, Transcricdo e
Alinhamento, a ferramenta de analise de sequenciamento genético foi
implementada. Por meio da pesquisa, pode-se identificar a falta de uma
ferramenta capaz de auxiliar o professor na sala de aula no momento de uma
explicagdo sobre o conteudo de genética. Aliado aos conceitos, 0 RUP vem
como metodologia mais completa para a execucéo deste projeto, pois além de
completa, robusta e pode ser aplicada com iteracdes. Para a documentacao do
sistema foram utilizados os artefatos: Modelo de Caso de Uso, Diagrama de

Classes, Lista de Risco, Modelo de Dados.
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3 METODOLOGIA

3.1 RUP

O IBM Rational Unified Process (RUP) é um framework de processo de
engenharia de software que fornece um conjunto de préticas testadas na
industria para desenvolvimento de software e geréncia de projetos (SHUJA,
2007). O RUP utiliza uma abordagem orientada a objetos e preconiza a
utililizac&o da nota¢do UML (Unified Modeling Language) para documentac&o. E
organizado em disciplinas (workflows) onde s&o distribuidas tarefas e
responsabilidades e gerados produtos de trabalho (artefatos). O ciclo de vida é
dividido em fases sequenciais, as quais podem ser subdivididas em iteracdes
(no apéndice podemos ver a WBS e o cronograma do projeto detalhando cada

iteracao).

O RUP é colocado em pratica neste projeto utilizando a metodologia de
desenvolvimento em iteracdes, ou seja, inicialmente foi levantado uma
necessidade de desenvolvimento de um software cuja finalidade era analisar
sequéncias genéticas, foi requisitado um documento de requisitos basicos para
atender tal necessidade. Com posse deste documento iniciou uma analise com
0 objetivo de abstrair melhor a ideia principal, juntamente com a confec¢ao dos
artefatos de analise (Use Case), iniciou-se a criagdo dos prototipos que
posteriormente foram utilizados como base para a implementacéo das telas do

sistema.

Durante a fase de implementacédo da ferramenta, foi necessaria varias
alteragfes nos documentos de andlise, criando assim um ciclo de iteragdes entre

as fases de construcao do software.

Em contra partida aos workflow de requisitos, andlise e implementacao, a
fase de qualidade esteve em todas as etapas. Nas etapas de requisitos e analise
pode-se garantir a qualidade da documentacdo para que na fase de
implementacdo nao sofresse tanto desgaste caso os documentos estivessem

erroneamente descritos.
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Ao finalizar as primeiras telas, o workflow de Qualidade foi acionado mais
uma vez para que se desse inicio ao testes unitarios do sistema.Com o retorno
positivo da fase de Qualidade, a fase de Implantacdo pode ser iniciada,

executada e finalizada com o objetivo esperado.

3.2 PLANO DE ATIVIDADES

O plano de atividades para a execucao deste projeto foi dividido em cinco
etapas, que seguiram a ordem em que foram executadas durante o andamento

do projeto

A primeira etapa, ou seja, a parte de planejamento inicial, que incluiram a

analise do planejamento a ser executado, 0s riscos e comunicacao.

A segunda etapa é o levantamento de requisitos para a implementacéo
do software, nessa etapa foi utilizado o documento de Visdo que esta inserido

no apéndice.

Na terceira etapa, foi produzido os artefatos de analise, os Use Case que
estdo inserido no apéndice.

Na quarta etapa foi iniciado o desenvolvimento do sistema utilizando a

linguagem Java.

Na quinta etapa foi realizado a execucdo dos casos de teste que estao

inserido no apéndice.

3.3 RESPONSABILIDADE

A responsabilidade de analisar, desenvolver, testar, reportar o andamento

da implementacao do Software fica a cargo da senhora Aline Abreu Alves.
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O plano de riscos descreve os riscos conhecidos do projeto ProGenFx,

bem como descreve como gerencia-los.

3.4.1 Lista de Riscos

A seguir, sdo apresentados os riscos identificados.

Tabela 3 - Relacdo de Riscos. Fonte: O Autor (2013)

Numero | Tipo Probabilidade | Impacto | Acdo
RO1 Falta de Alto A Comprar livros sobre
Conhecimento Biologia Molecular
da Equipe
R0O2 Atraso na Médio M Trabalhar nos finais de
entrega semana e durante a
noite
3-R01
A. Descricao do Risco

Para esse projeto é necessario ter além de conhecimento em informatica,

conhecer também biologia molecular.

B. Descri¢do do Impacto

Atraso no prazo de entrega, a falta de atencdo no momento dos testes

(pelo fato de pouco conhecimento).

C. Estratégia de Diminuigcédo

Para reduzir esse impacto, estamos estudando sobre o assunto.
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D. Plano de Contingéncia

Consulta com um bidlogo.

4 - RO2:
A. Descricao do Risco
O atraso nas entregas dos médulos e atraso na entrega final
B. Descricao do Impacto
N&o entregar o sistema na data acordada.
C. Estratégia de Diminuicao
Acompanhamento diario do desenvolvimento do projeto.
D. Plano de Contingéncia

Trabalhar nos finais de semana, fazendo mais horas por dia, caso um

modulo ou atividade atrase.

3.5 PLANO DE CUSTOS

A estimativa de custo para o projeto foi realizada utilizando a métrica de
esforco por pontos de caso de uso. Segundo a métrica, o tempo de
desenvolvimento seria de aproximadamente 368 horas, sendo 20 horas

semanais como esfor¢o o projeto sera realizado em no maximo quatro meses.

Segue dados detalhados da métrica utilizada para o levantamento de

esforcos:



1. Peso dos Atores

Tabela 4 — Peso dos Atores. Fonte: O Autor (2013)

Ator Classificacao

Usuario Médio

2. Peso dos Casos de Uso

Tabela 5 — Peso dos Casos de Uso. Fonte: O Autor (2013)

Identificacao Caso de Uso Classificacao
uCo01 Manter Login Simples
uCco002 Manter Usuario Simples
UuC003 Manter Sequencia Complexo
ucoo04 Importar Sequencia Complexo
UC005 Alinhar Sequéncia Complexo
UC006 Replicar Sequéncia Complexo
ucoo7 Transcrever Sequéncia Complexo

TPNAA: Total de Pesos ndo ajustados dos atores

Tabela 6 — Total de Pesos nédo Ajustados dos Atores. Fonte: O Autor (2013)

Tipo Quantidade |Peso |Total
Simples
P 0 0 0
Médio 1 5 3
Complexo 1 3 4
TPNAA 7

TPNAUC: Total de Pesos nao ajustados nos Casos de Uso.



Tabela 7 — Total de Pesos néo ajustados nos Casos de Uso Total. Fonte: O Autor (2013)

Tipo Quantidade |Peso |Total
Simples 2 1 3
Médio
0 2 2
Complexo 5 4 9
TPNAUC 14

3.PCUNA: Pontos por Caso de Uso nao justados

\ PCUNA: \ 21 \




4.FCT: Fator de Complexidade Técnica

Tabela 8 - Fator de Complexidade Técnica. Fonte: O Autor (2013)
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Descricéo Peso Fator Fator * Peso
Sistemas Distribuidos 2
0
0
Desempenho da Aplicacéo 1
3
3
Eficiéncia do usuario final 1
3
3
Processamento interno complexo 5
25
1
Reusabilidade do cédigo 1
5
5
Facilidade de Instalagao 0,5
2,5
5
Usabilidade 0,5 5 2,5
Portabilidade 2 0 0
Manutenibilidade 1 5 5
FCT =0,6 + (0,01 * Somatorio) = 1,145
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5. FCA: Fator de Complexidade Ambiental

Tabela 9 — Fator de complexidade Ambiental. Fonte: O Autor (2013)

Descricao Peso Peso *
Fator Fator
Familiaridade com o processo de 75
desenvolvimento de software F1 1,5 S ’
Experiéncia na aplicagéo F2 0,5 3 0
Experiéncia com OO, na linguagem 3
e na técnica de desenvolvimento F3 1 3
Capacidade do lider de anélise F4 1 3 3
Motivagao F5 2 5 6
Requisitos estaveis F6 2 3 2
Trab_alhadores com dedicacéao E7 1 0 0
parcial
D|f|culdade~na linguagem de £8 1 0 0
programacao
21,5
FCA = 0,755
6. Calcular PCUs Ajustados
PCUA = PCUNA * FCT * FCA
PCUA = 18,153975
Estimativa de Horas:
PCUA * 20= 370 hh

Para a infraestrutura durante o desenvolvimento, sera necessario uma
estacao de trabalho. A opc¢ao para este item foi de um computador Dell Inspiron
15R 42 Geragao do Processador Intel® Core™ i7-4500U (3.0GHz, 4Mb Cache)
com 8 GB de DDR3L D a 1600 MHz, Disco Rigido de 1TB, SATA (5400 RPM),
com Microsoft Office 2013 incluso, totalizando de R$ 3.227,00 reais. Para o para
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o desenvolvimento e publicacdo do programa, serd necessario um servidor
dedicado com Tomcat e JVM dedicada, totalmente customizavel com o custo de
R$109,00 por més.

Como a linguagem escolhida € Java ou seja, uma linguagem livre sob a
licenca GNU (General Public License), ndo sera necessario gasto com a
ferramenta de geracdo de cddigos. Para o gerenciador de banco de dados, foi

escolhido o Microsoft Sql Server 2012, que possui o0 custo de R$ 3.335,00.

Levando em consideracédo a estimativa de tempo gerada pela andlise por
pontos de caso de uso, o levantamento da equipe e de toda a infraestrutura
necessaria para a execucao do projeto em um ambiente real de trabalho bem
como todos os gastos variaveis e recursos de fundo de risco, o custo total para
0 projeto seria de aproximadamente R$41.118,68 reais (ver Tabela de custo

detalha no Apéndice)

3.6 MATERIAIS

3.6.1 Linguagem de programacao Java

Java € uma linguagem de programacéao e uma plataforma de computacéo
lancada pela primeira vez pela Sun Microsystems em 1995. E a tecnologia que
capacita muitos programas da mais alta qualidade, como utilitarios, jogos e

aplicativos corporativos, entre muitos outros, por exemplo (JAVA,2013).

Entre suas vérias caracteristicas 0 que se destaca sdo: a orientagdo a
objeto, a grande quantidade de conjuntos de bibliotecas (APIs), a facilidade de

criacao de programas multitarefas e a independéncia de plataformas.

A escolha da linguagem deu-se pela necessidade explicitada do

solicitante deste projeto.
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3.6.2 JavaWeb

Uma aplicacdo Java Web gera paginas Web interativas, que contém
varios tipos de linguagem de marcac¢ao (HTML, XML, etc.) e contetddo dinamico.
Normalmente é composto por componentes Web, como JavaServer Pages
(JSP), servlets e JavaBeans para modificar e armazenar dados
temporariamente, interagir com bancos de dados e Web services e processar o

conteddo como resposta as solicitagdes do cliente (NETBEANS, 2013).

Para o projeto ProGenFx foi utilizado JSF, Primefaces, EJB e o

gerenciador de banco de dados Microsoft SQL Server 2012

3.6.3 JSF

E um framework que permite a elaboracéo de interfaces de usuario web
colocando componentes em um formulario e ligando-os a objetos Java
permitindo a separacao entre ldgica e regras de negdécio, navegacgao, conexdes
com servigos externos e gerenciamento de configuracfes. Seu ponto forte é um
grande numero de componentes e um design muito flexivel o que permitiu que
este framework crescesse muito acomodando novas tecnologias (HORSTMANN
e CORNELL, 2001, p. 130).

3.6.4 Primefaces

O PrimeFaces € um framework da Prime Teknoloji (empresa da Turquia)
gue oferece um conjunto de componentes ricos para o JavaServer Faces. Seus
componentes foram construidos para trabalhar com AJAX por “default’, isto é,
ndo é necessario nenhum esforco extra por parte do desenvolvedor para
realizacdo de chamadas assincronas ao servidor. Além disso, o PrimeFaces da

suporte a criagdo de funcionalidades que fazem uso de Ajax Push e permite a
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aplicacdo de temas (skins) com o objetivo de mudar a aparéncia dos
componentes de forma simples (PRIMEFACES, 2013).

3.6.5 TomCat

O software Tomcat, desenvolvido pela Fundacdo Apache, permite a

execucao de aplicacdes para web. Sua principal caracteristica técnica é estar

centrada na linguagem de programacao Java, mais especificamente nas

tecnologias de Servlets e de Java Server Pages (JSP).

Do ponto de vista operacional, a principal finalidade das tecnologias de

servlets e JSP € permitir a criacdo dindmica de conteudo. A dindmica, em um

cenario tipico, funciona do seguinte modo:

3.6.6

Um usudrio, no seu browser, solicita algum documento (indicado por um
URL) a um servidor Tomcat;

O servidor, ao receber uma solicitagcado (URL) do usuario, executa o servlet
ou JSP correspondente aquele URL (a associacao entre URL e servlet ou
JSP é especificada no arquivo web.xml). O contetdo gerado pelo servlet
ou JSP, normalmente um documento no formato HTML, € uma
combinacédo de tags HTML (incluidos explicitamente) e o resultado de
algum processamento (por exemplo, algoritmo Java e/ou acesso a um
banco de dados).

O usuario recebe o conteudo gerado pelo servidor Tomcat e o exibe

através do seu browser. (TOMCAT,2013)

BioJava

BioJava é um projeto de cédigo aberto que fornece uma estrutura para o

processamento de dados biolégicos. BioJava contém uma analise poderosa e

rotinas estatisticas, ferramentas para anélise de formatos de arquivos comuns e

pacotes para a manipulagcdo de sequéncias e estruturas 3D. Ele permite o
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desenvolvimento de aplicativos de bioinformatica rapido na linguagem de
programacao Java (BIOJAVA, 2013).

3.6.7 Microsoft SQL Server 2012

O Microsoft SQL Server 2012 é um sistema de gerenciamento de banco
de dados projetado para executar em um servidor, aceitando conexdes de
usuarios remotos e aplicagdes. Como o projeto debanda uma grande quantidade
de dados, a escolha do SGDB MS SQL Server 2012 foi crucial para o sucesso
da implementacdo do software. O principal motivo da escolha do SQL Server
como gerenciador de dados do sistema € a necessidade de um banco de dados
robusto e com maior solidez no mercado, para ter suporte sempre que

necessitar.
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4 APRESENTACAO DO SOFTWARE

41 OBJETIVO

O objetivo do software € realizar a analise de sequéncias genéticas do
tipo DNA e RNA. No sistema, além do cadastramento, € possivel importar

arquivos do tipo Fasta para realizar o alinhamento, a replicacéo e a transcricéo

de polinucleotideos.

4.2 TELAS DO SOFTWARE

Para acessar o sistema, é necessario realizar a autorizacdo. Um novo
usuario deve ser solicitado ao Administrador. O usuario acessa o endereco do
sistema ProGenFX e realiza o Login, informando seu usuario e a senha padrao

“123”. Conforme Figura.
Y = e

ProGenFX - Entrar %

C [ localhost:8087/ProGenFX

ProGenFx - Login
Por faver, informe seu usuario

Usuario
Senha

> Entrar

Figura 11 — Login. Fonte: O Autor (2013)

Usuario informa o Login cadastrado pelo administrador no campo Usuério:
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ProGenFx - Login

Por favor, informe seu usuario

Usuario aaalves

Senha

» Entrar ‘

Figura 12 - Login Usuario. Fonte: O Autor (2013)

E a senha padréao no campo Senha:

ProGenFx - Login

For favor, informe seu usuario

Usuario aaalves

» Entrar ‘

Figura 13 - Login Senha. Fonte: O Autor (2013)

Clicando no botao “Entrar’sera exibida uma mensagem solicitando a troca

de senha
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O

€& - € [ localhost8087/ProGenFX/loginxhtml

Por favor, alterar sua [Senha]

ProGenFx - Login

Por favor, informe seu usuario
Usuario |aaalves

I » Entrar |

Figura 14 - Login Validag&o. Fonte: O Autor (2013)
Para realizar a troca, o usuario do sistema devera clicar no botdo “Trocar

Senha”

ProGenFx - Login

Por favor, informe seu usuario

aaalves

Usuario

Senha

» Entrar

Figura 15- Botédo Troca de Senha. Fonte: O Autor (2013)
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Nessa opcao, o usuario serd direcionado para a tela de mudanca de
S | E

)
%
m

senha:

ProGenFX - Entrar

&= C [ localhost8087/ProG

ProGenFx - Login

Paor favor informe seu usuarin
x®

Usuario - Trocar Senha

Usuario
Senha Atual

Nova Senha
¢ Trocar Senha
&

Figura 86 - Troca de Senha. Fonte: O Autor (2013)

Nessa tela, o usuario devera informar os campos:

- Usuario: Login cadastrado para o usuario do sistema

- Senha Atual: Se for a primeira vez a entrar no sistema é a senha padrao

“123”
- Nova Senha: Senha cadastrada pelo usuario
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Senha Atual

Usuario - Trocar Senha
Nova Senha :

$ Trocar Senha
3

Figura 17 - Troca de Senha Validag&o. Fonte: O Autor (2013)

Q@
P
m

Informado os campos, clicar no botdo “Trocar Senha”

/[ ProGenFX - Entrar
€« C'  [3 localhost:8087/ProGenFX/loginxhtml

Senha alterada com sucesso Senha alterada com sucesso
Usudrio - Trocar Senha

Usuario aaalves

Senha Atual s+

Nova Senha |s=-
#

Figura 18 - Troca de Senha Sucesso. Fonte: O Autor (2013)

Home
A pagina de inicio do sistema ProGenFX possui as op¢des de menu

disponivel para acesso
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ProGenFX - Home x

€« - C [D localhost:8087/ProGenFX/login.xhtml ﬁﬁﬁ’l =

Figura 19 - Home. Fonte: O Autor (2013)

Home:

Figura 20 - Menu Home. Fonte: O Autor (2013)



Cadastrar Usuario:

Usuario

Figura 21 - Menu Cadastro de Usuario. Fonte: O Autor (2013)

Cadastrar Sequéncia:

@ te @

Cadastrar

Figura 22 - Menu Cadastro de Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)

Importar Sequéncia:

v

Importar

Figura 23 - Menu Importar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)

51
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Alinhamento:

Alinhamento

Figura 24 -Menu Alinhamento. Fonte: O Autor (2013)

Sair:

VEet o

Sair

Figura 25 - Menu Sair. Fonte: O Autor (2013)

Cadastrar Usuario

Acessando a opg¢ao “Usuario” no menu principal, o usuario do sistema

ProGenFX é direcionado para a tela de Manter Usuario:
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[ ProGenFX - Cadastrar Usu % ! o |6 ]
€« C [} localhost:8087/ProGenFX/cadastroUsuario xhtmi Q¢ =

UQO !.-."::5 ©
o Nowo L]

Novo Usuério

Nome: *
Login- *
Perfil- *
m
Nome Perfil Usudrio Ativo
Aline Abreu Alves OPERADOR aaalves
Magali Abreu Ribeiro OPERADOR maribeiro
Juliane Ribeiro OPERADOR Jribeira
Horacio Abreu Ribeiro OPERADOR horario.r
Huck Abreu Ribeiro OPERADOR huckribeiro
usuario teste OPERADOR usuteste
m
5 Detalhe | Aivar/lnativar

Figura 26 - Cadastro de Usuario. Fonte: O Autor (2013)

Para cadastrar um novo usuario é necessario clicar no botao -

na palheta de opcdes.
Ao clicar nessa opcao os campos Nome, Login e Perfil sdo habilitados

para o cadastramento.

Novo Usuario

*

MNome

*

Login

Perfil: * |Selecione =

Figura 27 - Novo Usuario. Fonte: O Autor (2013)

Apoés informar os campos Nome, Login e Perfil, para incluir o novo usuario

Figura 28 - Cadastro de usuario - Botes. Fonte: O Autor (2013)

€ necessario clicar no botao Salvar



Ativar/Inativar um usuério

Ativar:

O usuario estd inativo quando a coluna Ativo ndo estiver checada.

Para ativar, selecionar o usuario desejado e clicar no check da coluna

Ativo

o M
Nome Perfil Usuario Ativo

Aline Abreu Alves OPERADOR aaalves ]
Magali Abreu Ribeira OPERADOR maribeiro =
Juliane Ribeiro OPERADOR Jribeiro |
Horacio Abreu Ribeiro OPERADOR horario.r 4]
Huck Abreu Ribeiro OPERADOR huck ribeiro ]
usuario teste OPERADOR usuteste =
testese ADMIN etesrs 3]
we ADMIN wageq =
weqwe ADMIN quewge =
weqwe ADMIN quewge =

BN Pl

£ Detalhe Ativar/Inativar

Figura 29 - Ativar/Desativar Usuario - a. Fonte: O Autor (2013)

s Ma =)

Nome Perfil Usuario Ativo

Aline Abreu Alves OPERADOR aaalves =
Magali Abreu Ribeiro OPERADOR maribeiro =
Juliane Ribeiro ‘OPERADOR Jribeiro &
Horacio Abreu Ribeiro OPERADOR horario.r 4]
Huck Abreu Ribeiro OPERADOR huck ribeiro ]
usuario teste OPERADOR usuleste =
testeee ADMIN etesrs =
we ADMIN wgeq =
weqwe ADMIN qwewge =
weqwe ADMIN qwewqe =

s M

Figura 30 Ativar/Desativar Usuario - b. Fonte: O Autor (2013)

el NS | —

|
Depois clicar no botao “Ativar/Inativar”

# Detalhe Ativar/lnativar

Para reiniciar a senha do usuario, € necessario selecionar o usuario na

tabela e clicar no botao “Detalhe”
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7] ProGenFX - Cadastrar Usu. x| o0 e
« C | [ localhost:8087/ProGenFX/cadastroUsuario.xhtm Q@ =

vaets @
& Novo L]

Novo Usuario

Nome: *
Login *

Perfil- * | Selecione

| Usuario Detalhes

Nome Aline Abreu Alves

Nome Usuario Ativo

Usudrio aaalves

(<]

Magali Abreu Ribeiro

Reiniciar Senha

haribeiro
Juliane Ribeiro ! TOPERATOR Firibeiro
Horacio Abreu Ribeiro OPERADOR horario.r

Huck Abreu Ribeiro OPERADOR huck.ribeiro
usuario teste OPERADOR usuteste
testeee ADMIN stesrs
we ADMIN
ADMIN
ADMIN

P
2 Detalhe | Ativarinativar

Figura 31 - Usuario Detalhes. Fonte: O Autor (2013)

Nessa opcdo é exibido os dados de Nome e Usuario do usuario
selecionado e o botdo “Reiniciar Senha”. Para reiniciar a senha do usuario,

atribuindo a senha padréo “123”, basta clicar nessa opgao.

Cadastrar Sequéncia.

Para realizar o cadastro de uma sequéncia, deve-se clicar na opg¢ao “Cadastro”

do menu principal. Ao clicar nessa opcao a tela de Cadastro é exibida.
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| )

[ ProGenFX - Cadastrar Seq %
a@| =

V@@t O

€« C | [ localhost:8087/ProGe nFX/cadastrarSequenciaxhtmi

o Novo L]

~ Pesquisar
Nome Sequencia: |RNA
Nova Sequéncia
Nome
Molécula

DNA |~

Sequéncia

Informagées

Figura 32 - Cadastro de Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)

Para realizar um novo cadastro, deve-se:

- Informar um nome para a Sequéncia:

Mome

L P i Y

- Informar qual polinucleotideo (molécula) deseja cadastrar:

Molécula

ona |

RMNA
r—

- Informar a sequéncia de nucleotideos:

Lembrando que, seguindo a validac&o, caso seja selecionado a Molécula
“‘DNA”, somente os caracteres: A, T, C, G, podera ser inserido nesse campo.

Para a molécula “RNA”, os caracteres: A, T, C, U podera ser inserido.
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Seqguéncia:

- Informar caso necessario informacdes adicionais pertinentes a sequéncia
cadastrada:

Depois de inserido as informacdes, para realizar o cadastro, clicar no
botdo “Salvar”:

o Movo E

Para pesquisar/alterar uma sequéncia ja cadastrada, utilizar a opcéo

“Pesquisar” nessa mesma tela:

* Pesqguisar

I Mome Sequencia: ] I

Figura 33 - Pesquisar Sequéncia a. Fonte: O Autor (2013)

Para realizar a pesquisa, 0 usuario precisara digitar as letras inicias da

sequéncia que deseja.



‘ Nome Sequencia: | H

[ » |
Nova uéncia H5BGPGWE i
) H5BGPG1
Mome:
| H5BGPG2
. H5BGPG123456
Muolécula

n‘ HSBGPG1234564

Figura 34 - Pesquisar Sequéncia b. Fonte: O Autor (2013)

Selecionar a sequéncia desejada e clicar no botao “Pesquisar”

[ ProGenFX - Cadastrar Seq

« > ¢ [D localhost:8087 /ProGenFX/cadastrarSequenciaxhtml

[P

Nome Sequencia: [HsaGPGwE E

Nova Sﬁuém:ia

Nome:
[HSBGPGwe
Molécula

fows 1)

Sequéncia:
GGCAGATTCCCCCTAGACCCGCCCGCACCATGGTCAGGCATGCCCCTCCTCATCG  +
CTGGGCACAGCCCAGAGGGTATAAACAGTGCTGGAGGCTGGCGGGGCAGGCCAG [E]
CTGAGTCCTGAGCAGCAGCCCAGCGCAGCCACCGAGACACCATGAGAGCCCTCAC
ACTCCTCGCCCTATTGGCCCTGGCCGCACTTTGCATCGCTGGCCAGGCAGGTGAG -
TGCCCCCACCTCCCCTCAGGCCGCATTGCAGTGGGGGCTGAGAGGAGGAAGCAC

Informacdes:
teste com menu

Figura 35 - Pesquisar Sequéncia c. Fonte: O Autor (2013)

Para alterar algum dado da sequéncia pesquisada, basta realizar a

alteracgao e clicar no botao “Salvar”
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7] ProGenFX - Cadastrar Seq, x | oo 3
€« C [ localhost:8087/ProGenFX/cadastrarSequenciaxhtm Q O*"Q =
) & L
vEets @
o Novo L]

~ Pesquisar

Nome Sequencia: | HSBGPGWE 2

Nova Sequéncia

Nome:
HSBGPGwe
Molécula
DNA |~

Sequéncia
GGCAGATTCCCCCTAGACCCGCCCGCACCATGGTCAGGCATGCCCCTCCTCATCG ~
CTGGGCACAGCCCAGAGGGTATAAACAGTGCTGGAGGCTGGCGGGGCAGGLCAG [E]
CTGAGTCCTGAGCAGCAGCCCAGCGCAGCCACCGAGACACCATGAGAGCCCTCAC

ACTCCTCGCCCTATTGGCCCTGGCCGCACTTTGCATCGCTGGCCAGGCAGGTGAG =
TGCCCCCACCTCCCCTCAGGCCGCATTGCAGTGGGGGCTGAGAGGAGGAAGCAC

Informagées

teste alteragio

Figura 36 - Salvar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)

Importar Sequéncia.

As sequéncias importadas pelo ProGenFX sdo do tipo Fasta, que seque

0 seguinte Layout:

O nome da sequéncia, destacado em vermelho e o0 sequéncia, destacada

em verde.

| fastal - Bloco de notas Elﬂléj

Arquive Editar  Formatar  Exibir  Ajuda

HHSBGPG |Human gene for bone gla protein (BGP)
GGCAGATTCCCOCCTAGACCCGCOC

-~

Figura 37 - Arquivo FASTA. Fonte: O Autor (2013)
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Ao selecionar a opcao Importar, no menu principal a tela a seguir é exibida

[ ProGenFX - Importar Sequ o |6 ]
€« C [ localhost:8087/ProGenFX/importarSequencia.xhtm Q O*‘Q =
N &>
v&ets @

o Novo L]

Importar Sequéncia

+ Procurar Arquivo

Sequéncia

Nome:

Molécula
Selecions |~

Informagses

Figura 38 - Importar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)

A importacdo da sequéncia se faz pelos seguintes passos:

- Selecionar um arquivo na opgao:

+ Procurar Arquivo

Ao selecionar essa opcao a janela de selecdo de arquivos é aberta.

|55 ProGenF - Importar Sequ. x| G Abrir (|
€« C' | [} localhost:8087/ProGenFx/impd (. <« RECOVERY (D) » TCC » Projeto DOC + [ 44 || Pesquisar Projeto DOC o]
(el jeto | = !
Organizar v Nova pasta = - O @
& Downloads = I
o Novo (] ] % Locais - ~ — [
| =3 = | =
Importar Sequéncia ] “Q_B‘hlmtﬂas """ 7 [
% Documentos
P ——— Procurar Arquivo ] 51 Downloads DC diagramas.~m| diagramas  Diagramas_Proge
FX.~ml
—_— k=] Imagens L e
e B & Musicas —
equencia
g 4 & videos =
" LINL |
1% Computador
& Discolocal ()~ Diagramas Proge  GuisParaDocume  Login - AL Login - A2
L | (s RECOVERY (D:) nFX ntagde
Nome . s Disco Local (F)  _ — -
Molécula 1 Nome: = |Todos os arquivos -
Informacdes

Figura 39 - Selecionar Arquivo. Fonte: O Autor (2013)

Selecionar um arquivo valido para a importagao e clicar no botao “Abrir”
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] ProGenFX - Importar Sequ % \ o
€« C [ localhost:8087/ProGenFX/importarSequencia.xhtm ELO(Q =
re
V&t @
o Novo L]

Importar Sequéncia

Sucesso
Arquivo recebido- fasta.txt
Tamanho do Arquivo: 71

+ Procurar Arquivo

Sequéncia
GGCAGATTCCCCCTAGACCCGCCC

Nome
HSBGPG
Molécula
Selecione |~

Informacdes.

Figura 40 - Importar Sequéncia - Validar. Fonte: O Autor (2013)

As informacbes de Nome e Sequéncia € preenchida com o valor

encontrado no arquivo.
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Alinhamento
Nessa opcdo o usuario podera realizar comparacdes entre sequéncias

cadastras no sistema. Ao selecionar a opcdo Alinhamento, no menu principal a
o T |

|

|
©

"

tela a seqguir é exibida:

[] ProGenFx - Alinhar Sequ
- € | [ localhost:8087/ProGenFX iharSequencia.xhtm
= Transcrigco

u Alinhar = Replicar
Moléeula: Tamanho: 0

+ Alinhamento
» Replicagio

» Transcrigio

localhost:8087/ProGenFX/alinharSequencia xhtml

Figura 41 - Tela Alinhamento - Opg¢des. Fonte: O Autor (2013)

Nessa tela o usuario pode utilizar dos seguintes recursos:

- Alinhamento
Para realizar o alinhamento, primeiro o usuario seleciona uma sequéncia

gue deseja alinha:
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[ ProGenFX - Alinhar Seque % | = ]
€« C' | [ localhost:8087/ProGenFX/alinharSequencia.xhtm Q% =
o Novo u Alinhar - Replicar ~ Transcrigéo

Nome Sequencia: | HSBGPGWE

Figura 42 - Consultar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)

Nessa opc¢éo é exibido o tipo da molécula, o tamanho, a sequéncia e

informacdes adicionais.

Para realizar o alinhamento com outra sequéncia, basta seleciona a op¢ao

Alinhamento
o Novo u  Alinhar = Replicar = Transcrigédo
Nome Sequencia: |HSBGPGWE | o |liclacu1.a: DhNA Tamanho: 1233
Sequencia

teste slterscdo

+ Alinhamento

» Replicagao

+ Transcrigdo

Figura 43 - Opc¢ao Alinhamento. Fonte: O Autor (2013)

E selecionar outra sequéncia para realizar a comparacao.
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O usuéario devera selecionar qual € a molécula que ele deseja que essa

para essa sequéncia, levando em consideracao a regra de validacéo

SRICE X

Q@ =

[ ProGenFx - Alinhar Seque x
&« € | [} localhost:8087/ProGenFX/alin| harSequenciaxhtm

o Novo o Alinhar = Replicar = Transcrigio
£ | Molécula: DNA Tamanho: 1233

Nerue Sequencia: |HSBGPGWE

= Alinhamento
Nome Sequencia:. |HSBGPG2 |z‘ Molécula DNA Tamanho: 24
s
» Replicagdo
» Transcrigio
Figura 44 - Alinhar. Fonte: O Autor (2013)
E depois clicar em “Alinhar”:
= Replicar = Transcrigao

u Alinhar

o MNovo

Figura 45 - Opc¢des. Fonte: O Autor (2013)
| £| ProGenFX - Alinhamento
HEBGRG2 B GGCAGATT COTOTA G T O TG T 0 e o me o o o o0 o o oo o e o0 oo o 0 0 0 o 0 e 04 o 00 0 e 2 0 0 ot 4 20 0 o Pt 2 0 0 0 24 2 0 0 0 0 s 0t e
HSBGPGWE GGCAGATTCCCCCTAGACCCGCCOGUACCAT GGTCAGGCAT GCCCCT CCTCATCGCT GGGCACAGCCCAGAGGGTATAAACAGT G
- 5 10 15 70 75 30 45 40 45 50 55 60 65 70 75 &0 ISIS\
Il 3

Figura 46 - Grafico Alinhamento. Fonte: O Autor (2013)
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- Replicar:

Para replicar, o usuario devera selecionara a opgao “Replicacao

+ Alinhamento

» Replicagao

+ Transcrigao

Figura 47 - Tela Alinhamento - Opc¢des. Fonte: O Autor (2013)

[E] ProGenFX - Alinhar Seque |

Selecionar uma sequéncia cadastrada e clicar em “Replicar”

= S|
[ C' | [1 localhost:8087/ProGenFX/alinharSequenciaxhtm Q@wx =
o MNovo u Alinhar |s| - Replicar |s| = Transcrigao
Nome Sequencia: | HSBGPGWE £ | Molscula:
Sequencia

DNA Tamarhe: 1233

teste sltesaclio

+ Alinhamento

- Replicagao

Neme Sequencia: |HSBGPGWE - REPLICACAO

Sequencia - Replicagio

Malécula DNA | Tamanhe 1233 © Gerar Grafico

» Transcrigdo

Figura 48 - Replicar. Fonte

- O Autor (2013)
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Para gerar o grafico, clicar na opg¢ao “Gerar Grafico”

Figura 49 - Grafico Replicar. Fonte: O Autor (2013)

- Transcrigao:

Para essa opc¢ao o usuario devera selecionar a opgao “Transcricio”

» Alinhamento

» Replicagao

» Transcrigao

Selecionar uma sequéncia e clicar em “Transcricao”



« > C ID localhost: 8087 /ProGenFX/alinharSequenciaxhtml

Nome Sequencia: | HSBGPGWE | E Moléenla:
GGCAGATTCCCCCTAGACCCGCCCGCACCATGGTCAGGCATGCCCCTCCTCATCG & teste alteracin
CTGGGCACAGCCCAGAGGGTATAAMACAGTGCTGCAGGCTGEGCGGGECAGGCCA =
GCTGAGTCCTY T

CACTCCTCECCCTATTEECCCTGECCGCACT TTGCATCGETEECCAGELAGETCA
GTGLCCCTACCTCCCCTCAGGCCECATTGCAGTEGEEECTEAGAGGAGRAAGTA
CCATGGCCCACCTCTTCTCACCCCTTTGECTGECAGTCCCT TTGCAGTCTAACCA
CCTTGTTGCAGGCTCAATCCATTTGCCCCAGCTCTGCECTTGCAGAGEEAGAGGA T
U TEEEEA | = 4

| Motécula: [ RN | Tamanho: [ 1233 |

UCAUCG &

Figura 50 - Transcricdo. Fonte: O Autor (2013)
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5 CONSIDERACOES FINAIS

O desenvolvimento e a implementacéo deste trabalho permitiu a criacéo
do Software de analise de sequéncia genética, com a ajuda do RUP orientando

e iluminando os trilhos do andamento do projeto.

Com o objetivo do projeto direcionado para o ambito académico ficou
mais claro o seu desenvolvimento para o atendimento de um professor de

biologia do ensino médio no contetdo de genética.

Com o decorrer do desenvolvimento a metodologia RUP foi de extrema
importancia. Com essa metodologia, a parte de documentacéo, criacdo de

artefatos, a utilizacdo bem definida de UML ficou simples e claro.

Na fase de implementacéo, o Java, através do paradigma de orientacao
a objeto, facilitou o desenvolvimento rapido e preciso da ferramenta. A utilizacéo
do Primefaces foi muito importante, visto que, com a variedade de componentes

html prontos pude utilizar sem muito conhecimento.

Para a geracdo da sequéncia em 3D o uso do HTML5 e CSS3
transformou esse atividade em algo simples. Com um cdédigo rapido e preciso

tendo um grande destaque no projeto.

5.1 Sugestbes de trabalhos futuros

Na préoxima versdao do sistema, podera ser incluso a comparacao de
sequéncia com outros bancos de dados; a andlise de doencas ja conhecidas e
catalogadas, que podem ser percebidas pelo DNA.
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APENDICE — DOCUMENTACAO DO SOFTWARE

DIAGRAMAS UML

Diagrama de Classes de Analise

Usuario

+dUsuario: integer
-+nhome: String
+Hogin: String
+senha: String
+ativo: boolean
+dPerfil: integer

Perfil
+dPerfil: integer

+pesquisarUsuario(): Usuario
+ativiarDesativarUsuario(Usuario): boolean
+validarUsuario(Usuario): Usuario
+cadastrarUsuario(Usuario): boolean
+reiniciarSenha(Usuario): boolean
+trocarUsuario(Usuario): boolena
+pesquisarPerfil(Usuario): Perfil

+nmPerfil: String \

UsuarioMBean

+usuarioDM: UsuarioDM
+usuario: Usuario
HistUsuarios: List<Usuario>
HistPerfil: List<Perfil>
+selectedUsuarios: Usuario()
+HsEnableUsuario: boolean

+validarUsuario()
+pesquisar()
+pesquisarPerfil()

Sequencia

+reiniciarSenha()
+ativarInativar()

+dSequenda: integer

TipoSequencia

+dTipo: integer
+nmTipo: String

*

AlinhamentoMBean

+tpSequencia: TipoSequencia
+totalPares: Long
+tamanhoSequendia: Long
+pesquisarSequenda: Sequendia
+sequenciaReplicacao: Sequendia
+ranscricaoReplicacao: Sequencia
+pesquisarSequenciaAlinhamento: Sequencia
+tamanhoSequendiaAlinhamento: Long
+sequencaGrafico: String
+tamanhoSequenciaReplicacao: Long
+tamanhoSequenciaTrans: Long

+completePlayer(String): List<Sequenda>
+pesquisarSequenda()
+pesquisarSequencialD()
+pesquisarSequendalDAlinhamento()
+novo()

+replicarSequencia()
+transcricaoSequencia()
+alinharSequendas()

+graficoReplicar()

H juencia: String
+sequendia: String
+tipoSequendia: integer
+idUsuario: integer

+salvar()
+trocarSenha()
+novo()
+addMessage()

+pesquisarTipoSequencia(integer): TipoSequencia

+validarSequncia(Sequencia): Mensagem
+salvar(Sequencia): boolean
+pesquisarSequencia(): Sequencia
+pesquisarSequencialD(Sequenda): Sequencia

Mensagem

N

sequenceValidate

+valida(string, int): boolean
+validarDNA(string): boolean
+validarRNA(string): boolean
+IsNudleotideo(char): boolean
+IsNudeotideoRNA(char): boolean
+IsReplicacaoDNA(char): char
+transcricaoDNAtoRNA(String): String
+reverseComplement(String): String

AlignmentPanel_II

Habelwidth:

+seq, seql, seq2: org.biojava.bio.seq

+tsp: TranslatedSequencePanel

HabRen1, labRen2, labRen3: LabelledSequenceRenderer
+render1, render2, render3: AlignmentRenderer

+mult: MultiLineRenderer

+symbol: SymbolSequenceRenderer

+ruler: RulerRenderer

int

+int: labelHeight
+scrollBar: JScrollBar

+AlignmentPanel_II(String, String, String, String)

+mensagem: String

+dMensagem: integer

SequenciaMBean

+tpSequencdia: TipoSequenda

+sequendia: Sequenda
+TipoSequenciaSelecionada: TipoSequencia
+Histsequendias: List<Sequencia>
+sequenciaPesquisar: Sequenda
+HistTipoSequendia: List<TipoSequenda>

+pesquisarSequenda()
+pesquisarTipoSequenda()

+novo()

+pesquisarSequenciaCadastro()
+completeSequenda(String): List<Sequencia>
+doUpload(FileUploadEvent): ()
+copyFile(String, InputStream): ()
+salvarSequenca()

Figura 51 -Diagrama de Classes de Andlise. Fonte: O Autor (2014)



Diagrama Entidade-Relacionamento

tb_usuario

73

th_perfil_usuario

Figura 52- Diagrama Entidade-Relacionamento. Fonte: O Autor (2014)

Mome da Coluna Tipo de Dados Permitir Nulos Nome da Coluna Tipo de Dados Permitir Nulos
¢ idUsuario int (=] @ idPerfil int |
nomellsuario nvarchar(30) nmPerfil nchar(20)
loginUsuario nchar(15) |
senhallsuario nchar(10)
ativollsuario bit
idPerfil int
A th_tipoSeq cia
Meme da Coluna Tipo de Dados Permitir Mulos
? idTipo int [}
nmTipo nchar(5) [}
1 | 5
c)ov_—||=ow
th_seq e
Mome da Celuna Tipo de Dados Permitir Mulos
7 idSequencia int 1]
nmSequencia nvarchar(50) 1] tb_parametro
sequencia nvarchar(4000) | Mome da Coluna Tipo de Dados Permitir Nulos
tpSequencia int | idParametro int
info varchar(L000) nmParametro nvarchar(50)
idUsuarioCadastro int valorParametro nvarchar(MAX)
]
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Documento de Visao

Introducéo

A finalidade deste documento € coletar, analisar e definir as necessidades
e caracteristicas de nivel superior do sistema ProGenFx. Ele enfoca os recursos
de que os envolvidos e usuarios-alvo precisam e mostra por que essas
necessidades existem. Os detalhes de como o sistema ProGenFx atende a
essas necessidades estdo descritos nas especificacdes suplementares e de

caso de uso.

Posicionamento
1.3 Descricdo do Problema
O problema N&o existéncia de uma ferramenta para auxiliar

os professores de biologia em sala de aula no

conteudo de biologia molecular.

Afeta Alunos.

cujo impacto é Dificuldade de aprendizagem do conteudo.

uma boa solucéo seria Um sistema web de facil usabilidade.

Descri¢cdes dos Envolvidos e Usuarios
1.4  Resumo dos Envolvidos

Nome Descricéo Responsabilidades

Aline Gerente, Analista de | ¢ Desenvolver toda a
Sistema, documentacdo necesséria para
Desenvolvedor e 0 sistema;
Testador.

e Implementar a ferramenta
e Executar os testes;

e Realizar implantagao.

Visao Geral do Produto
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O produto deste projeto € um software para andlise de sequéncia
genética. O objetivo € que a informacdo esteja centralizada e obtenha-se

controle do processo como um todo. Estardo disponiveis os seguintes médulos:
e Modulo de cadastro de usuarios

o Cada usuério deve possuir uma senha e uma chave para o
sistema. Se 0 usuario € novo no sistema, na primeira vez que

entrar, deve exibir a opcao para troca de senhas.
e Modulo de cadastro de Sequéncia Genética

O usuério podera realizar cadastros manuais de sequencias inteira
de DNA, RNA ou proteinas ou cadastrar partes de uma sequéncia.
No momento do cadastro, devera informar qual o tipo de sequéncia
(DNA ou RNA). Internamente, o sistema guardara essa
informag&o. Havera também um campo para escrever o nome e

um campo para descrever uma observacao caso seja necessario.
e Modulo Importagcdo de sequéncia genética

O usuéario podera importar varias sequencias genéticas, podendo
ser: Partes de uma sequéncia; Sequencias inteira; sequencias do
tipo RNA, DNA ou proteicas. O arquivo devera seguir o formato
FASTA definido para a sua importacgéao.

e Modulo de comparacao e analise de sequéncia genética:

O usuario podera analisar uma sequéncia por partes ou sua
totalidade bem como comparar uma sequéncia com a outra, sendo

ela de origem manual ou importagéo.
e Moddulo de analise 3d e geracéo de relatorios:

A geracdo de sequencias em 3 dimensdes facilitaré na visualizacao
dos dados genéticos. O relatério sera configurado pelo usuario, ou
seja, ele montara quais campos deve aparecer no relatério e qual

filtro deve ser usado.
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Diagrama Conceitual do Banco de Dados

|—. idSequencia
senhaUsuario O nom mcan
idUsuario —— O informacoes
I-( ) ativoUsuario Sequencia sequencia
_I_O loginUsuario ::8 idUsuarioCadastro
11 (1,m)

Usuario

L) nomeUsuario
L(l,n)

(1,1)
<ssui _—@ idTpSequencia
Tipo_Sequencia —’_O AmTipo

Parametro
(1,1)
—l—. idPerfil
nmPerfil
Perfil @ idParametro
() valorParametro
() nmParametro

Figura 53 - Diagrama Logico do Banco de Dados. Fonte: O Autor (2014)

Diagrama Logico do Banco de Dados

Sequencia
/~ idSequencia: int
nomeSequencia: ...
'l‘lsuario i sefquencia: Texto... (1m)
senhaUsuario: Te... informacoes: Tex...

/7 idusuario: int idUsuarioCadastr...
loginUsuario: Tex... | (1,1 /7 idTpSequencia: int
ativoUsuario: bit /¥ idUsuario: int
nomeUsuario: Te... [

/2 idperfil: int L‘

1n) (1,1).
Tipo_Sequencia
/7 idTpSequencia: int
Parametro nmTipo: Texto(5)

P idParametro: int
nmParametro: Te...

(1,1) valorParametro: ...
Perfil

nmPerfil: Texto...
|/~ idPerfil: int

Figura 54 - Diagrama LdAgico do Banco de Dados. Fonte: O Autor (2014)
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Diagrama de Caso de Uso

"""""" =
<<indude>>
7

%

Usuario
Alinhar Sequencua
<<indude>> o

Manter Usuario

Figura 55 - Diagrama de Caso de Uso. Fonte: O Autor (2014)



Especificacdo de Caso de Uso

UCO001 — Manter Login

Controle do Documento
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Versao | Autor Data Descricao

1.0 Aline Alves 05/01/2013 | Elaboracao

1.1 Aline Alves 16/01/2013 | Alteracéo

1.2 Aline Alves 16/04/2013 | Alteracéo

1.3 Aline Alves 17/04/2013 | Alteracéo

1.4 Aline Alves 25/11/2013 | Alteracao
Descricao

Este caso de uso serve para acessar o sistema.

Data Views
DV1 - Tela Login
Login
- Q X {} (heprs ) @)
Usuério:
Senha: I
o

Figura 56 Tela Login — Manter Login. Fonte: O Autor (2013)




DV2 - Tela principal

ProGenFX

<::| E> X {} {http:// ) @

I_Usudr-o Cadastrar  Importar  Alinhamente  Sair I

P

Figura 57 Tela Principal - Manter Login. Fonte: O Autor (2013)

DV3 - Trocar Senha

ProGenFX - Login

<:| Q X {} { http:// ) @

Usudrio:

Senha Atua:

MNova Senha:

i

Trocar Senha

P

Figura 58 Tela Trocar Senha — Manter Login. Fonte: O Autor (2013)
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Pré-condicdes

Este caso de uso pode iniciar somente se:

1. Usuério possuir permissao no sistema.

Pos-condicbes
Ap6s o fim normal deste caso de uso o sistema deve:

1. Acessar o sistema.

Ator Primério
Usuario

Fluxo de Eventos Principal

O sistema apresenta a tela (DV1);

O usuario preenche o campo “Usuario”;

O usuario preenche o campo “Senha”;

O usuario clicar no botao “Entrar” (A1)(A2)(A3)(A4)(A5);
O sistema retorna o resultado da consulta (E3)(E4) ;

O sistema apresenta a tela (DV2);

O caso de uso é finalizado.

NogokrwhE

Fluxos Alternativos

A1l: Informar apenas o campo “Usuario”.

1. O usuario preenche o campo “Usuario”;
2. O usuario clicar no botao “Entrar” (E1);

A2: Informar apenas o campo “Senha”.

1. O usuario preenche o campo “Senha;
2. O usuario clicar no botao “Entrar” (E2);

”

A3: Usuario nao informa nem o campo “Usuario” nem o campo “Senha

1. O sistema apresenta a tela (DV1);
2. O usuario clicar no botdo “Entrar” (E1)(E2);

A4: Usuario clica no botdo “Trocar Senha”

1. O sistema apresenta a tela (DV3);
2. O usuario preenche o campo “Usuario”;
3. O usuario preenche o campo “Senha Atual’;

80
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4. O usuario preenche o campo “Nova Senha”;
5. O usuario clicar no botao “Trocar Senha” (E1)(E2)(E3)(E4)(ED);

Fluxos de Excecéo

E1l. Campos obrigatérios ndo preenchidos - Usuario:
1. O sistema retorna a mensagem “Por favor, informe seu [Login]”.
2. O Use Case é reiniciado.

E2. Campos obrigatorios ndo preenchidos - Senha:
1. O sistema retorna a mensagem “Por favor, informe sua [Senha]”.
2. O Use Case é€ reiniciado.

E3. Usuério ndo existente.
1. O sistema verifica que o Usuario ndo existe
2. O sistema emite a mensagem “[Usuario] ou [Senha] invalido. Favor
verificar’
3. Retorna ao fluxo principal

E4. Senha do usuério ndo correspondente.
1. O sistema verifica se a senha informada corresponde a senha cadastrada
para o usuario;
2. O sistema emite a mensagem “[Usuario] ou [Senha] invalido. Favor
verificara”;
3. Retorna ao fluxo principal.

E5: Novo usuario no sistema.

1. O sistema solicita troca de senha ao usuario, emitindo a mensagem “Por
favor, alterar sua [Senha]’(A4);
2. Retorna ao fluxo principal.

E6. Campos obrigatoérios ndo preenchidos — Nova Senha:
1. O sistema retorna a mensagem “Por favor, alterar sua [Senha]”.
2. O Use Case é reiniciado.

E6. Senha Atual igual Nova Senha:
1. O sistema retorna a mensagem “Por favor, informe uma senha diferente
da senha atual’.
2. O Use Case é reiniciado.

Diagrama de Caso de Uso Negocial (Ilteracao 1)
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Manter Login

Usuario

Figura 59 Diagrama de caso de Uso Negocial — Manter Login. Fonte: O Autor (2013)

Diagrama de Sequéncia

Fluxo Principal:

Usuario <<DataView>> <<DataView>> <<br.progenfx.ManageBean>> | | <<br.progenfx.Controler>> | | <<br.progenfx.Dao>> <<Banco de Dados>>
Login Home UsuarioMBean UsuarioControler DaoUsuario BD PROGEN

1: Usudrio Acessa a Tela: Login()

2: Usuéﬂlo Informa Login ];1nhao
3 : Usurio dica em 'Enl;l'o

4: USUARId := validarUsuario()

o
=
Lk : USUARIO := validarUsuario()
»

HUSUARIO := validarUsuariof)
L

7 : USUARI

:= PR_VALIDAR_SENHA_USUARIOQ

orna Nome do Usuario:

b
/9 : Retorna Nome do Usuario

4
'
.......................... 4 '

S :
1 10 : Retorna Nome do Usuario

-
H‘:-Exite tela principal - Home() !
<<destroy>>

X

Figura 60 Diagrama de Sequéncia — Manter Login. Fonte: O Autor (2013)



Fluxo Alternativo: Al

Usuario <<DataView>> <<DataView>> <<br.progenfx.ManageBean>>
Login Home UsuarioMBean

1: Usudrio Acessa a Tela: Loain()

2 : Usudrio Informa Lo&H()

3 : Usudrio dlica em "Entrar™0

4 : USUARIC : = validarUsuario()

o . y
: Exibir Mensagem: Por favor, informe seu [Login]i{)
<xdestroy>>

K

Figura 61 Diagrama de Sequéncia — Fluxo Alternativo A1 — Manter Login. Fonte: O Autor
(2013)

Fluxo Alternativo: A2

B
i

Excbir Mensagem: )?or favor, informe sua [Senhal )
<xdestroy>> '

Usuario <<DataView>> <<DataView>> <<br.progenfx.ManageBean>>
Login Home UsuarioMBean
1: Usudrio Acessa a Tela: Login() : :
2 : Usuédrio Informa Serka() : :
3 : Usuério dica em "Entral™Q ' '
— H :
4 : USUARIA := validarUsuario() :

il

Figura 62 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A2 — Manter Login. Fonte: O Autor
(2013)



Fluxo Alternativo: A3

Usuario <<DataView>>
Login

<<DataView>> <<br.progenfx.ManageBean > >
UsuarioMBean

Home

1: Usudrio Acessa a Tela: Loain()

2 : Usudrio dica em "Entrar™()

3: USUARIO :

= validarUsuario()

B e e

< :Kdestroy >

84

4 : Exibir Mensagenh: Por favor, informe sua [Senha]; Por favor, informe seu [Loagin]

Figura 63 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A3 — Manter Login. Fonte: O Autor

(2013)
Fluxo Alternativo: A4
Usuario <<DataView>> <<DataView>> <<br.progenfx.ManageBean>> | | <<br.progenfx.Controler>> | | <<br.progenfx.Dao>> <<Banco de Dados>>
UsuarioMBean UsuarioControler DaoUsuario BD_PROGEN

Login Trocar Senha

1: Usudrio Acessa a Tela: Login()

2: Usuério dica em "Trocar Senha™()

| 3: Usuério informa o Login, Senhg Atlial € Senha Nova()

4|: BOOLEAN := trocarSenha(;

= H
U 5: BOOLEAN := trocarSenhaQ !

6[: BOOLEAN := trocarSenhad

:=PR_TROCAR_SENHA_USUARIOQ

Figura 64 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A4— Manter Login. Fonte: O Autor

(2013)

8: TRUEp
<<destroy>>
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Diagrama de Classe

Perfil
+HdPerfil UsuarioControler
Usuario sHPerfi +daoUsuario: DaoUsuario
-HdUsuarig: Inheger +pesquisarperfil) +pesquisarUsuario(): List<Usuario>
+nmUsuairo: String +pesquisarPerfil(): List<Perfil>
Hoglr;':lauanq: stsr?_g +ativiarDesativarUsuario(Usuario): boolean
+senhaUsuario: String U = +validarUsuario(Usuario): Usuario
-+ativoUsuario: Boolean fot e +cadastrarUsuario(Usuario): boolean
+reiniciarSenha(Usuario): boolean

+idPerfi: Integer +usuarioDM: UsuarioDM A e
= 5 +usuario: Usuario +trocarUsuario(usuario): boolean
rﬁcgﬁf:;x;ﬂ:’;go HistUsuarios: List<Usuario>
#inserirUsuario() HistPerfil: List<Perfil>
+selectedUsuarios: Usuario() Dao

+pesquisarUsuario -+sEnableUsuario: boolean = =
+ iver: Stri
+validarUsuario() -H.SL: String i
+pesquisar() DaoUsuario +USUARIO: string
+pesquisarPerfil() +SENHA: string
+reinidarSenha() +comando: Statement +5qiServer: integer
+ativarInativar() Z 2 +con: Connection
+pesquisarPerfil(): List<Perfil> ,_,_4——'——<> 2
I;alo:::soenhao +pesquisarUsuario(): List<Usuario> +comando: Statement
+novo() +validarUsuario(Usuario): Usuario +conexao(String, String, String, int): Connection
+addMessage() +trocarUsuario(usuario): boolean +conectar()
+reiniciarSenha(Usuario): boolean +echar()
+ativiarDesativarUsuario(Usuario): boolean
+inserirUsuario(Usuario): boolean

Figura 65 Diagrama de Classe — Manter Login. Fonte: O Autor (2013)

Diagrama de Banco de dados

tb_usuario *
Mome da Celuna Tipe de Dados Permitir Mul...

fk_perfil

tb_perfil_usuario
Mome da Coluna  Tipo de Dados  Permitir Nul...
7 idPerfil int
nmPerfil nchar(20)

idUsuaric int
nomellsuario nvarchar(30)
leginUsuario nchar(15)
senhallsuario nchar(10)

ativolsuario bit

idPerfil int

OOoOEEEEO

Figura 66 Diagrama de Banco de dados — Manter Login. Fonte: O Autor (2013)
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Controle do Documento

Versao | Autor Data Descricao

1.0 Aline Alves 05/01/2013 | Elaboracao

1.1 Aline Alves 26/11/2013 | Alteragao

1.2 Aline Alves 02/12/2013 | Alteragao
Descricao

Este caso de uso serve para cadastrar usuarios no sistema.

Data Views
DV1 - Tela principal

ProGenFX

c |:> X {} {(http:// ] @

I Usudrio Cadastrar  Importar  Alinhamento  Sair I

v

Figura 67 Tela Principal — Manter Usuario. Fonte: O Autor (2013)



DV2- Tela de cadastro de usuario

Cadastrar Usudrio

<J Q X {} { http://

) @)

Nome:

Senha;

Perfil:

INDH'DlSOWﬂrl | | |

Adrmin

Lsudrio

Name

Login

Perfil

Detalhes Ativar /Desativar

Ativo

Figura 68 Tela de Cadastro de usuario — Manter Usuario. Fonte: O Autor (2013)

Pré-condicdes

Este caso de uso pode iniciar somente se:

2. Ter executado o caso de uso UC001 - Manter_Login

3. Usuario possuir perfil de Administrador.

Pos-condicbes

Ap6s o fim normal deste caso de uso o sistema deve:

2. Acessar a funcionalidade de cadastro de usuario.
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Ator Primério
Administrador.

Fluxo de Eventos Principal

8. O sistema apresenta a tela (DV1)

9. O Administrador clicar na opcdo Usuario(DV2)(A1)(A2)(A3)(RNO1).
10. O Administrador clicar no botdo “Novo”.

11. O Administrador informa o Usuario.

12.0O Administrador informa o Nome do usuario.

13. O Administrador informa o Perfil do usuario.

14.0 Administrador clica em Salvar(RN02)(RN03)(M3).

Fluxos Alternativos

A1l: Nao clicar em “Usuario”.

3. O Sistema redireciona o usuario para a op¢ao do menu selecionada.
4. O caso de uso é finalizado.

A2: O Administrador inativa o usuario selecionado.

3. O Administrador seleciona o usuario que deseja inativar;
4. O Administrador desmarca a opg¢ao “Status;
5. O Administrador clicar no botao “Ativar/Inativar”.

A3: O Administrador reinicia a senha do usuario selecionado

1. O Administrador seleciona o usuario que deseja reiniciar a senha;
2. O Administrador Clica no botéo “Detalhes” (RN02);
3. O Administrador clicar no botao “Reiniciar Senha”.

Fluxos de Excecao

E1l. Campos obrigatorios ndo preenchidos:
3. O sistema retorna a mensagem(M1).
4. O Use Case ¢€ reiniciado.

E3. Usuério ja cadastrado.
4. O sistema valida se o usuario informado esta cadastrado
5. O sistema emite a mensagem(M2);
6. Retorna ao fluxo principal.

Mensagens
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M1. “Existem campos obrigatérios que deverdo ser preenchidos. Por favor,

verifique”.
M2. “Usuario ja Cadastrado”;
M3. “Operacéo realizada com Sucesso’;

Regras de Negocio

RNO1. Campos

Nome do |Descrigcdo |Obrig Tipo de Mascara | Tam. Tam. | Detalhe
Campo Campo Min. Max.
Usuério |Login do X Texto 5 20
usuario
Nome Nome do X Texto 5 50
USUario
Perfil Perfil do X Texto - - |Vem
USUArio preenchido
com 0s
valores:
“Usuario”
“Admin”

RNO2. Senha inicial
Para cada usuario cadastrado a senha inicial devera ser “123”

RNO3. Perfil
O usuério cadastrado ndo poderé ter mais de um perfil vinculado.

RNO4. Usuario inativo

Os usuarios cuja opcdo Status estiver desmarcada, ndo terdo acesso ao

sistema.




Diagrama de Caso de Uso Negocial (lteragdo 1)

O

? __—

Administrador

Figura 69 Diagrama de Caso de Uso Negocial — Manter Usuario. Fonte: O Autor (2013)

Diagrama de Sequéncia

Fluxo Principal

Manter Usuario
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Usuario <<DataView>>
: Cadastrar Usuério

<<br.progenfx.ManageBean >>
UsuarioMBean

<<br.progenfx.Controler >>
UsuarioControler

<<br.progenfx.Dao>>
DaoUsuario

<<Banco de Dados>>
BD PROGEN

1: Usudrio acessa a tela Cadastral Usudrio()

2: Usu'ério dica no bot3o UJO'O

3: SisteE% Habilita campos para cadastramento()

il

Perfil()

5 : Usudrig informa Nome, Loai <

6: Usua’r"jo Clicar no Botdo "SALVAR™()

-
4: Sistu‘lfiabilita campos para cadastyamento()

7 : Sistema a se todos os campos estao preenchido()

=\
U 8 : cadastrarUsuario()

X

o
l—l-.
<<destroy>>

14

| 9 : cadastrarUsuario()
T

S (= S e G M G U R P

Figura 70 Diagrama de Sequéncia — Manter Usuério. Fonte: O Autor (2013)
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A1l: Nao clicar em “Usuario”.

Usuario <<Cadastrar Sequenda>>
DataView

' <<destroy>> '
1 : Usudrio'acessa Pagina Cadastrar Sequencia()

Figura 71 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A1 — Manter Usuario. Fonte: O Autor
(2013)

Usuario <<Importar>>
DataView

< <destroy>> :
1 : Usudrio pcessa a tela Importar Sequenda()

Figura 72 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A1 — Manter Usuario. Fonte: O Autor
(2013)

Usuario < <Alinhamento>>
DataView

! < <destroy>= y
1: Uswdrio acessa a tela Alinhamento()

Figura 73 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A1 — Manter Usuério. Fonte: O Autor
(2013)



Usuario Sair

1 : Usbirio dica no botdo 'EAI'R'O
h -'|—|

23 SE%ma retorna a pagina '@ogin 0
- <<destroy>> |

e E

Figura 74 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A1 — Manter Usuério. Fonte: O Autor
(2013)

Usuario Home

T

1: Usudrio dica na opcdo Holne™()

<]<destroy>:>

2: O Sistema E'orna para a pagina "HOME™()

X

Figura 75 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A1— Manter Usuéario. Fonte: O Autor
(2013)



A2: O Administrador inativa o usuario selecionado.
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Usuario

<<DataView>>
: Cadastrar Usuério

<<br.progenfx.ManageBean > >
UsuarioMBean

UsuarioControler

<<br.progenfx.Controler>>

<<br.progenfx.Dao>>
Daolsuario

<<Banco de Dados>>
BD _PROGEN

1: Usuério acessa a tela Cadastral Usudrio()

2 : Usudrio éeleciona um registro da tabela()

i

J

3 : Usudrio dlica na checkbox correlspondente ao regishé selecionado, na coluna StatuS'O

4 : Usudrio tica no botdo "Ativar/Inativar"()

)

5 : ativarInativar()

6 : ativarInativar()

12
<<destroy>>

7 : ativarInativar()

: PR_ATIVAR_USUARIO(:

Figura 76 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A2 — Manter Usuario. Fonte: O Autor

(2013)

A3: O Administrador reinicia a senha do usuario selecionado

Usuario

<<DataView>>
: Cadastrar Usuério

<<br.progenfx.ManageBean >>
UsuarioMBean

<<br.progenfx.Controler >>
UsuarioControler

<<br.progenfx.Dao>>
DaoUsuario

<<Banco de Dados>>
BD_PROGEN

1: Usudrio dcessa a tela Cadastral Usudrio()

2 : Usuério

3: Usua'rio clica no botodo Detzalhes'o

5 : Usudrio

éeledona um registro ;a tabela()

ica no botdo "Reiniclad Senha™()

6 : reinidarSenha)

B T P T s S e

7 : reinidarSenha()

X

<<destroy>>

13

T

8 : reiniciarSenha() 2

9 :—PE Em:cm_smm_usu»pxoo

esmssuast oo 7

......... H 10

Figura 77 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A3 — Manter Usuario. Fonte: O Autor

(2013)
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Diagrama de Classe

Iteracéo3

Perfil
+idPerfil UsuarioControler
Usuario AnmPerfi +daoUsuario: DaoUsuario

ﬁ'dUsuarip: Integer +pesquisarPerfiQ +pesquisarUsuario(): List<Usuario>

+nmUsuairo: String +pesquisarPerfil(): List<Perfil>

-Hoglggsuano: ngg +ativiarDesativarUsuario(Usuario): boolean

+senhaUsuario: String 5 +validarUsuario(Usuario): Usuario

+ativoUsuario: Boolean Usuarioltbean +cadastrarUsuario(Usuario): boolean

+idPerfil: Integer +usuarioDM: UsuarioDM +reinidarSenha(Usuario): boolean

inici s +usuario: Usuario +trocarUsuario(usuario): boolean
ficpaacar U0 HistUsuarios: List<Usuario>
+ativarDesativarUsuario() 5
i : HistPerfil: List<Perfil>

r;es:;::psua;‘:gioo +selectedUsuarios: Usuario() Dao
+isEnableUsuario: boolean =
+validarUsuario() :f}gLLDrSI‘tlr?n S

: String
+pesquisar() DaoUsuario +USUARIO: string
+pesquisarPerfil() +SENHA: string
+reiniciarSenha() +comando: Statement +5qlServer: integer
::i\‘/l:%au\:aro “+pesquisarPerfil(: List<Perfil> | e e A0 ﬁgnr.necbon
trocarSenha() +pesquisarUsuario(): List<Usuario> oomando: Statement
+novo() xﬁwﬁ;&?s‘;%‘;ﬂwg’ mn:zta:(gning, String, String, int): Connection
5 +conectar|
iipddiessancl) +reiniciarSenha(Usuario): boolean +echar()
-+ativiarDesativarUsuario(Usuario): boolean
-+inserirUsuario(Usuario): boolean

Figura 78 Diagrama de Classe — Manter Usuério. Fonte: O Autor (2013)

Diagrama de Banco de dados

tb_usuario * -
Mome da Celuna Tipe de Dados Permitir Mul... PEr

idUsuaria int tbh_perfil_usuario

Mome da Coluna  Tipo de Dados  Permitir Nul...
7 idPerfil int
nmPerfil nchar(20)

nomellsuario nvarchar(30)
leginUsuario nchar(15)
senhallsuario nchar(10)

ativolsuario bit

idPerfil int

OO0 EEEBERMD

Figura 79 Diagrama de Banco de Dados — Manter Usuario. Fonte: O Autor (2013)
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Versao | Autor Data Descricao

1.0 Aline Alves 05/01/2013 | Elaboracao

1.1 Aline Alves 05/12/2013 | Alteragao
Descricao

Este caso de uso serve para pesquisar, incluir, alterar sequéncias genéticas.

DV1 - Tela Login

Data Views

Login

<:| Q X {} { http://

) @)

Usudrio:
Senha:

Entrar

\!

Figura 80 Tela Login — Manter Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)




DV2 - Tela principal

ProGenFX

QA0 X} s ) @

Usudric Caodastrar  Importar  Alinhamento  Sair

Figura 81 Tela Principal — Manter Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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DV3 - Tela principal do cadastro de sequéncia

Cadastrar Sequencia

<:| Q X {:} { http://

) @)

Nove Salvar
{ Pesquisar b
MNome Melécula
DNA w
Sequencia
Informagtes

P

97

Figura 82 Tela Principal do Cadastro de Sequéncia — Manter Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)



DV4 - Pesquisar

Cadastrar Sequencia
<:| Q X {,} { http:// )] @ )
Novo Salvar
Pesguiar
MNome
| Q
MNome Meolécula
DNA {w
Sequencia
Informagtes
7y

Figura 83 Tela Pesquisar — Manter Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)

Pré-condicdes

Este caso de uso pode iniciar somente se:
4. O sistemativer executado o UC001 - Login;

5. Usuario possuir permissdo cadastrar sequéncia genéticas.

Pos-condicdes
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Apés o fim normal deste caso de uso o sistema deve:

3. Ter realizado a inclusdo de uma sequéncia genética.

Ator Primério
Usuario

Fluxo de Eventos Principal

15. O sistema apresenta a tela (DV3)(A3)(DV4);

16. O usuario preenche o campo Nome;

17.0 usuario escolhe o tipo de Sequéncia que sera cadastrada (Al);
18. O usuario preenche o campo Sequéncia (R1);

19. O usuario pode preencher o campo Informacgdes (R2);

20. O usuario clicar no botdo Salvar (A2);

21.0 sistema retorna o resultado da consulta (E1) (E2) (E3);

22.0 caso de uso é finalizado.

Fluxos Alternativos

Al: Selecionar um tipo de Sequéncia.

5. O sistema carrega os tipos de Moléculas (DNA e RNA);
6. O usuario seleciona um dos dois tipos;

A2: Botao “Novo” pressionado.

1. O sistema limpa a tela de cadastro de Sequéncia genética.
2. O caso de uso é finalizado.

A3: Opcao “Pesquisar” selecionada.

1. O usuario preenche o campo Nome;

2. O usuario clicar no botdo “Pesquisar’;

3. O sistema exibe os dados da sequéncia pesquisada;
4. O caso de uso é finalizado.

Fluxos de Excecao

E1. Campos obrigatorios ndo preenchidos:

5. O sistema retorna a mensagem “Existem campos obrigatérios que
deverédo ser preenchidos. Por favor, preencha os campos que estdo em
destaque”.

6. O Use Case é reiniciado.

E2. Nome da sequéncia ja cadastrada.
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1. O sistema verifica que o Nome da sequéncia ja esta cadastrada.
2. O sistema emite a mensagem “Nome da sequéncia ja cadastrada”;
3. Retorna ao fluxo principal.
E3. Sequéncia ja cadastrada.
1. O sistema verifica que a Sequéncia ja esta cadastrada.
2. O sistema emite a mensagem “Sequéncia ja cadastrada”;
3. Retorna ao fluxo principal.
E4. Validar Polinucleotideo.
1. O sistema valida se a sequéncia informada é valida.
2. O sistema emite a mensagem “Erro ao validar Nucleotideo”;
3. Retorna ao fluxo principal.
Regras de Negdcio

R1. O campo “Moléculas” deve ser preenchido com os dados do Banco de
Dados.

R2. N&o é possivel cadastrar duas ou mais sequéncias com a mesma notacao
de sequéncia

R3. Nao é possivel cadastrar duas ou mais sequéncias com 0 mesmo nome.
R4. O campo “Informagdes” nao € obrigatorio.

R5. Para sequéncias do tipo de molécula: DNA, somente é permitido cadastrar
caracteres igual a: “A, T, C, G”

R6. Para sequéncias do tipo de molécula: DNA, somente é permitido cadastrar

caracteres igual a: “A, T, C, G”

Diagrama de Caso de Uso Negocial (Iteracéo 1)

Manter Sequencia

7

Usuario

Figura 84 Diagrama de Sequéncia — Manter Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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Diagrama de Sequéncia
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Figura 85 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Principal — Manter Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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Usuario

<<DataView>>
Cadastro de Sequéncia

<<br.progenfx.ManageBean>>

SequenciaMBean
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1: Usudrio acassa a tela Cadastro de Sequénda()

T
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: pesquisarTipoSequencia()
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<<br.progenfx.Controler>>

SequendiaControler

<<br.progenfx.Dao>>
DaoSequencia

<<Banco de Dados>>
BD PROGEN

|-v-| <<destroy>>

S pesquisar‘ﬁpoSequendaQ

5 : PH_RESQUISAR _TIPO_SEQUEMCIAQ

Figura 86 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A1 — Manter Sequéncia. Fonte: O Autor

(2013)
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SequenciaMBean
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1 : Usuério ac.essa a tela Cadastro deE Sequénda()
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2 pesquisar‘l’xpoSequendaQ

<<Banco de Dados>>
BD_PROGEN

5 : PR_PESQUISAR _TIPO_SEQUENCIAQ

Figura 87 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A2 — Manter Sequéncia. Fonte: O Autor

(2013)
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A3
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Figura 88 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A3 — Manter Sequéncia. Fonte: O Autor

(2013)
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Diagrama de Atividade

Validar Sequéncia

b

Usuério Informa Nome e Sequénci?

( Usuério Informa tipo de Molécula )

Usuério clica em Salvar

DNA

li - = jtui tA U, 7 , T
(a idarRNA -Rna € constituido pelas letras: A, U 515 CahdarDNA - dna é constituido pelas letras: A, T,G,(D

O
Figura 89 Diagrama de Atividade — Manter Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)

Diagrama de Classe



TipoSequencia

+dTipo: int, not null

~+nmipo: string, not nul
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SequenciaControler

pesql

D:

+idSequendia: integer
+nomeSequenda: String
+sequenda: String
+tipoSequenda: integer
+idUsuario: integer

-pesql i )
+validarSequnda(Sequencia): Mensagem
+salvar(Sequendia): boolean
+pesquisarSequencia(): Sequenci:

Sequencia /

+pesquisarTipoSequenda(integer): List<tipoSequenda>

+salvar(Sequendia): boolean
+pesquisarSequendia(): List<Sequenda>
+pesquisarSequendialD(Sequenda): Sequendia

Pd

SequenciaMBean

sequenceValidate

+valida(string, int): boolean
+validarDNA(string): boolean
+validarRNA(string): boolean
+IsNudleotideo(char): boolean
+IsNudeotideoRNA(char): boolean
+IsReplicacaoDNA(char): char
+transcricaoDNAtoRNA(String): String
+reverseComplement(String): String

ia
+pesquisarSequencialD(Sequendia): Sequencia
\ +tpSequencia: TipoSequencia

+sequenda: Sequencia

+Histsequendias: List<Sequenda>
+sequendiaPesquisar: Sequenda
+HistTipoSequendia: List<TipoSequendia>

+5QLDriver: String
+URL: String
+USUARIO: string
+SENHA: string
+5qlServer: integer
+con: Connection
+comando: Statement

+conexao(String, String, String, int): Connection
rQ

m})

+fechar()
DaoSequencia

+comando: Statement

+salvar(Sequencia): Boolean
+pesq i

): List<Ty

cia):

i g
+pesquisarSequencia(): List<Sequencia>
+pesquisarSequendalD(Sequencia): Sequencia

+pesquisarSequencia()
+pesquisarTipoSequenda(): List<TipoSequendia>
‘,_/ +novo()
+pesquisarSequendaCadastro() Mensagem
1 ! gem: integer

+doUpload(FileUploadEvent):
+copyFile(String, InputStream):
+salvarSequenda()

+mensagem: String

Figura 90 Diagrama de Classe — Manter Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)

Diagrama de Banco de dados

th_tipoSequencia

% dTipo

nmTipo

th_sequence

% idSequencia
nimsequencia
sEqUEncia
tpSequencia

info

Figura 91 Diagrama de Banco de Dados — Manter Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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UC004 — Importar Sequéncia

Controle do Documento

Versao | Autor Data Descricao

1.0 Aline Alves 05/01/2013 | Elaboracao

1.1 Aline Alves 05/12/2013 | Alteragao
Descricao

Este caso de uso serve para pesquisar, importar sequéncias genéticas.

Data Views

DV1 - Tela Login

Login

QO X} s ) @

Entrar

Usudrio:
Senha:

0

Figura 92 Tela Login — Importar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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DV2 - Tela principal

ProGenFX

QO X} s ) @ D

Usudric Cadastrar Importar  Alinhamento  Sair

Figura 93 Tela Principal — Importar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)



DV3 - Tela principal: Importar Sequéncia

Cadastrar Sequencia

QO X s ) @D

MNowve Salvar

Importar

| 9 Procurar I

Nome Molésula
DMA 1w

Sequencia

Informagies

P

Figura 94 Tela principal: Importar Sequéncia — Importar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)

Pré-condicdes
Este caso de uso pode iniciar somente se:

6. O sistemativer executado o UC001 - Login;

7. Usuéario possuir permissao importar sequéncia genéticas.

Pos-condicbes
Apés o fim normal deste caso de uso o sistema deve:

4. Ter realizado a importacdo de uma sequéncia genética.

108
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Ator Primério
Usuario

Fluxo de Eventos Principal

23.0 sistema apresenta a tela (DV3);

24. 0 usuario clica no botéao “Procurar”;

25. O usuario seleciona um arquivo valido do tipo “fasta” (E2)(R1)
26. O usuario clica no botao “Importar”;

27.0 sistema preenche o campo nome;

28. 0 usuario preenche o campo Sequéncia;

29. O usuério informa o tipo de Molécula(Al)

30. O usuério clicar no botédo Salvar (A2)(E1)(E3)(E4);

31.0 caso de uso é finalizado.

Fluxos Alternativos

Al: Selecionar um tipo de Sequéncia.

7. O sistema carrega os tipos de Moléculas (DNA e RNA);
8. O usuério seleciona um dos dois tipos;

A2: Botao “Novo” pressionado.

3. O sistema limpa a tela de cadastro de Sequéncia genética.
4. O caso de uso € finalizado.

Fluxos de Excecao

E1l. Campos obrigatorios ndo preenchidos:

7. O sistema retorna a mensagem “Existem campos obrigatérios que
deverédo ser preenchidos. Por favor, preencha os campos que estdo em
destaque”.

8. O Use Case é reiniciado.

E2. Selecionar arquivo fasta invalido.

1. O sistema valida o arquivo “fasta”
2. O sistema exibe a mensagem:” Favor escolher um arquivo valido”.
3. O caso de uso é finalizado.

E3. Sequéncia ja cadastrada.
4. O sistema verifica que a Sequéncia ja esta cadastrada.
5. O sistema emite a mensagem “Sequéncia ja cadastrada”;
6. Retorna ao fluxo principal.
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E4. Validar Polinucleotideo.
4. O sistema valida se a sequéncia informada € valida.
5. O sistema emite a mensagem “Erro ao validar Nucleotideo”;
6. Retorna ao fluxo principal.

Regras de Negécio

R1. O campo “Moléculas” deve ser preenchido com os dados do Banco de
Dados.

R2. Nao é possivel cadastrar duas ou mais sequéncias com a mesma notacao
de sequéncia

R3. Nao é possivel cadastrar duas ou mais sequéncias com 0 mesmo nome.
R4. O campo “Informagdes” ndo € obrigatério.

R5. Para sequéncias do tipo de molécula: DNA, somente é permitido cadastrar
caracteres igual a: “A, T, C, G”

R6. Para sequéncias do tipo de molécula: DNA, somente é permitido cadastrar
caracteres igual a: “A, T, C, G”

R7. O arquivo fasta deve possuir o seguinte formato:

Dados Posicéao

Deve iniciar na linha 1 da coluna 1 com o
Inicio caractere ">"

Deve iniciar na linha 1 da coluna 2 e finalizar até
Nome 0 primeiro espago em branco da linha

Deve iniciar na linha 1, logo apds o primeiro
Informacdes | espaco, essa informagéo é opcional

Deve iniciar na linha 2 da coluna 1 e finalizar até
Sequencia |0 primeiro espaco em branco da linha
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Observacgses

Nome
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Mj fasta_fileff Copia - Bloco de

Arquivo Wtar Exibir ~ Ajuda

BHSBGPG Human gene for bone gla protein (BGP)
/| GGCAGATTCCCCCTAGACCCGCCCGCACCATGGTCAGGCATGCCCCTCCTCATCGCTGGGCACAGCCCAGAGGGT
ATAAACAGTGCTGGAGGLTGGCGGGGCAGGCCAGCTGAGTCCTGAGCAGCAGCCCAGCGCAGCCACCGAGACACT
ATGAGAGCCCTCACACTCCTCGCCCTATTGGCCCTGGCCGCACTTTGCATCGCTGGCCAGGCAGRTGAGTGCCCC
CACCTCCCCTCAGGCCGCATTGCAGTGLGGGCTGAGAGGAGGAAGCACCATGGCCCACCTCTTCTCACCCLTTTG
GCTGGCAGTCCCTTTGCAGTCTAACCACCTTGTTGCAGGC TCAATCCATTTGCCCCAGCTCTGCCCTTGCAGAGG
GAGAGGAGGGAAGAGCAAGCTGCCCGAGACGLAGGLRAAGGAGGATGAGGGCCCTGLGRATGAGC TGGGGTGAAC
CAGGCTCCCTTTCCTTTGCAGGTGCGAAGCCCAGCGATGCAGAGTCCAGCAAAGGTGCAGGTATGAGGATGGACC
TGATGGGTTCCTGGACCCTCCCCTCTCACCCTGGTCCCTCAGTCTCATTCCCCCACTCCTGCCACCTCCTATCTG
GCCATCAGGAAGGCCAGCCTGCTCCCCACCTRATCCTCCCAAACCCAGAGCCACCTGATGCCTGOCCCTCTGETC
CACAGCCTTTGTATCCAAGCAGGAGGGCAGCGAGGTAGTGAAGAGACCCAGGCGCTACCTGTATCAATGGLTGGG
GTGAGAGAAAAGGCAGAGC TGGOCCAAGGCCCTGCCTCTCCGGGATGGTCTGTGRGGGAGCTGCAGCAGGRAGTG
GCCTCTCTRGGTTATGGTGOGGETACAGGCAGICTGCCCTGATGGGE GAGCCCCATGTGTAGGGAGAGG
AGGGATGGGCATTTTGCACGGOGGCTRATGCCACCACGTCGGGTGTCTC TCCCCTACCCGRATCC

m

Sequéncia

Figura 95 Detalhes Arquivo FASTA — Importar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)

Diagrama de Caso de Uso Negocial (Ilteracdo 1)

Importar Sequencia

%/

Usuario

Figura 96 Diagrama de Caso de Uso Negocial — Importar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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Fluxo Principal — Importar Sequ

Figura 97 Diagrama de Sequéncia
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Usuario

<<DataView>>
Importar Sequéncia

<<br.progenfx.ManageBean>>
SequenciaMBean
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1: Usudrio acessa a tela Cadastro

ddl Sequénda()

: pesquisarTipoSequencia()

'
'
'
'
'
'
'
'
'
'
'
'
'
'
'
'
'
:
')
13
v

3 : pesquisarTipoSequendia)
T

<<br.progenfx.Controler>>

SequenciaControler

<<br.progenfx.Dao>>
DaoSequencia

<<Banco de Dados>>
BD PROGEN

9 : Sistema preenche o combo moléatas()-

o
-4
I_,.l <<destroy>>

9 pesquisar'ﬁpoSequendaQ

5: PH_RESQUISAR_TIPO_SEQUENCIAQ

Figura 98 Diagrama de Sequéncia: Fluxo Alternativo — A1 — Importar Sequéncia.

Fonte: O Autor (2013)

A2

Usuario

<<DataView>>
Importar Sequéncia

<<br.progenfx.ManageBean>>
SequenciaMBean

<<br.progenfx.Controler>>

SequendaControler

<<br.progenfx.Dao>>
DaoSeguencia

1 : Usuério ac.essa a tela Cadastro deE Sequénda()

: pesquisarTipoSequendial) !

3 : pesquisarTipoSequencia() w

-
9: |_|Ema preenche o combo molé

105: Usuério dlica no boté'oi "NOVO™Q

1‘;1 : Sistema limpa todoll

d.J|aSO

12
<<destroy>>

campos da tela, permitindo u:tn novo cadastramento()

2 pesquisar‘l’xpoSequendaQ

5:P

<<Banco de Dados>>
BD_PROGEN

ESQUISAR _TIPO_SEQUENCIAQ

Figura 99 Diagrama de Sequéncia: Fluxo Alternativo — A2 — Importar Sequéncia.

Fonte: O Autor (2013)




Diagrama de Classe

TipoSequencia

+dTipo: int, not null

+nmTipo: string, not null

SequenciaControler

Sequencia

pesql

=

+idSequendia: integer
+nomeSequenda: String
+sequenda: String
+tipoSequenda: integer
+idUsuario: integer

-pesql i )
-+validarSequncia(Sequencia): Mensagem
+salvar(Sequendia): boolean
+pesquisarSequencia(): Sequencia
+pesquisarSequencialD(Sequendia): Sequencia

): Li

-pesq

jencia):

+salvar(Sequendia): boolean
+pesquisarSequenda(): List<Sequenda>
+pesquisarSequendalD(Sequenda): Sequencia

Pd

sequenceValidate

+valida(string, inf

+validarRNA(string): boolean
+IsNudeotideo(char): boolean
+IsNudleotideoRNA(char): boolean
+IsReplicacaoDNA(char): char
+transcricaoDNAtoRNA(String): String
+reverseComplement(String): String

boolean / +novoQ)
+validarDNA(string): boolean +pesquisarSequenciaCadastro)

SequenciaMBean
\ +tpSequencia: TipoSequencia

+sequenda: Sequencia

+Histsequendas: List<Sequenda>
+sequenciaPesquisar: Sequencia
+HistTipoSequencia: List<TipoSequencia>

+pesquisarSequencia()
0: List ia

+completeSequencia(String): List<Sequenda>
+doUpload(FileUploadEvent): ()
+copyFile(String, InputStream): (
+salvarSequenda()

Mensagem

-+HdMensagem: integer
+mensagem: String
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Dao

+5QLDriver: String
+URL: String
+USUARIO: string
4SENHA: string
+5qlServer: integer
+con: Connection
+comando: Statement

+conectar()
+fechar()

+conexao(String, String, String, int): Connection

/

DaoSequencia

+comando: Statement

+salvar(Sequencia): Boolean
+pesq

): List<Ti
cia): g

+pesquisarSequendia(): List<Sequendia>

+pesquisarSequendalD(Sequendia): Sequencia

Figura 100 Diagrama de Classe — Importar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)

Diagrama de Banco de dados

th_tipoSequencia
% idTipo

nmTipo

th_sequence
% id5equencia

nmbequencia
seqUEencia
tpSequencia

info

Figura 101 Diagrama de Banco de Dados — Importar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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UCO005 - Alinhar Sequéncia

Controle do Documento

Versao | Autor Data Descricao

1.0 Aline Alves 05/01/2013 | Elaboracao

1.1 Aline Alves 05/12/2013 | Alteragao
Descricao

Este caso de uso serve para pesquisar, alinhar sequéncias genéticas.

Data Views

DV1 - Tela Login

Login

QO X} s ) @

Entrar

Usudrio:
Senha:

0

Figura 102 Tela Login. Fonte — Alinhar Sequéncia: O Autor (2013)
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DV2 - Tela principal

ProGenFX

QO X} s ) @ D

Usudric Cadastrar Importar  Alinhamento  Sair

Figura 103 Tela Login — Alinhar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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DV3 - Tela principal: Alinhar Sequéncia

Alinhar Sequencia

a 9 X {} (htto:r/ ) @ )

MNove Alinhar Replicar Transerigdo

MNome Melécula Tamanheo

QL

- Sequencia

Informagtes

- Alinhamento
Nome

Molécula Tamanho

LR

Informagtes

[ Replicagde

D
[ Transcrigdo >

P

Figura 104 Tela principal: Alinhar Sequéncia — Alinhar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)



DV3 - Alinhamento
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| £ ProGenFX - Alinhamento

SEQO004 AAAAAAATTTTTCCCCCGGGARA

SEQO004-2 ARAAAAATTTTTCCCCCGGGAAR

|
L

[]

Figura 105 Tela Alinhamento — Alinhar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)

Pré-condicdes
Este caso de uso pode iniciar somente se:

8. O sistema tiver executado o UC001 - Login;

9. Usuéario possuir permissao Alinhar sequéncia genéticas.

Pos-condicbes
Apos o fim normal deste caso de uso o sistema deve:

5. Ter realizado o alinhamento entre duas sequéncia.

Ator Primério
Usuario

Fluxo de Eventos Principal

32.0 sistema apresenta a tela (DV3);

33. 0O usuério informa o nome da sequéncia;

34.0 usuario clica no botdo “Pesquisar’(E1);

35. O sistema preenche as informacdes de Nome, Sequéncia, Molécula e
Tamanho;

36. O usuério seleciona a opcéo Alinhamento;

37.0 usuério preenche o campo Nome da Sequéncia da opcéo
Alinhamento;

38. O usuario clica no botdo “Pesquisar” da opgéo Alinhamento(E1);

39. O usuério clicar no botéo Alinhar (E2)(DV4)(A1)(A2)(A3);

40.0 caso de uso é finalizado.
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Fluxos Alternativos

A1l: Botao “Novo” pressionado.

5. O sistema limpa a tela de Alinhamento de Sequéncia genética.
6. O caso de uso é finalizado.

A2: Botao “Replicar” pressionado.

1. O sistema executa o caso de uso: UC006_Replicar_Sequencia
2. O caso de uso ¢ finalizado.

A3: Botao “Transcricdo” pressionado.

1. O sistema executa o caso de uso: UC007_Transcricao_Sequencia
2. O caso de uso é finalizado.

Fluxos de Excecéo

E1. Campos obrigatorios ndo preenchidos:

9. O sistema retorna a mensagem “Existem campos obrigatorios que
deverao ser preenchidos. Por favor, preencha os campos que estdao em
destaque”.

10.0 Use Case é reiniciado.

E2. Alinhar tipos de moléculas diferentes.

4. O sistema valida se o tipo de molécula a ser alinhada é igual ao tipo
selecionado;

5. O sistema exibe a mensagem:” O Alinhamento ndo pode ser realizado
entre um DNA e RNA”.

6. O caso de uso € finalizado.

Regras de Negocio

R1. O campo “Tamanho” deve ser preenchido com o total de caractere da
sequéncia.

Exemplo:

Sequencia: AAATTCCGG

Quantidade de caractere:9

1,2,3,4,56,7,8,9

AAATTCCGG
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R2. Para o alinhamento utilizar o método SimpleAlignment do frameword
biojava.

Diagrama de Caso de Uso Negocial (Ilteracdo 1)

Importar Sequencia

Usuario

Figura 106 Diagrama de Caso de Uso Negocial — Alinhar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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Diagrama de Sequéncia

Fluxo Principal:

Usuario <<DataView>> <<Report>> <<br.progenfx.Validate>> <<br.progenfx.ManageBean>> <<br.progenfx.Controler>>| | <<br.progenfx.Dao>> | | <<Banco de Dados>>
Alinhar Sequéncia Alinhar mentPanel 11 i SequendaControler Daosequencia B0 PROGEN

1: usuério atessa tela de Alinhar bequéndia()

2: sistema busca todos os nome e identificadares de sequénda()

L 3 : pesquisarSequendia()

4: pesquisarSequendia()

«

| SELECIONAR _SEQUENCIAQ

8 : retornar lista de nores com identificadores de todas as Sequéncias caddtradas |

9 & usudrio Informa o nome da sdquéncia)

10 : usudrig dica no botdio "PESQUISAR™()

11 : pesquisarSequencialD!

12 : pesquisarSequendialD()

3 : pesquisarSequendalD

leeesterm ey e
............................. 16 &
17
19 : usudrio seleciona a opgo "A
SR S I
21
22 : usurio informa uma séquencia para ser alithada, inserindo o nome()
23 : usudio dica na opcdo Pesquisar()

24: D H H
o : : > H : :
1 i 'L 25 : pesquisarSequencialD() _ ! ¥ g

26 : pesquisarSequencialD

32 ubudrio dica em ALINHAR()

33 : alinharSequendias()

34 : AlignmentPanel_IIQ

xibe alinhamento entre as duas Sequéncias()
<<destroy>>

X

Figura 107 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Principal — Alinhar Sequéncia. Fonte: O
Autor (2013)
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<<br.progenfx.Validate > >
sequenceValidate
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.
1: usudrio &

cessa tela de Alinhar Sequéndia()
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: sistema limpa todos os campos d
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<<br.progenfx.ManageBean >>
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Figura 108 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A1 — Alinhar Sequéncia. Fonte: O Autor

(2013)
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Figura 109 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A2 — Alinhar Sequéncia. Fonte: O Autor

(2013)
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A3

Usuario <<DataView>> <<Report>> <<br.progenfx.Validate > <<br.progenfx.ManageBean>>
Alinhar Sequéncia replicar sequenceValidate AlinhamentoMBean

1: usudrio acessa tela de Alinhar Sequénda() : . :
2 : usuério dica no botdo "Transdricdo™() h E :
E 3 : sistema executa caso de uso UCOO7_Tran'scrig§o_5equendao .

! z ! e J :
: : : : 4 :
d X ! 5 : '
s < : : a
: LJ 6 ; : :
. <<destroy>> : ! :

Figura 110 Diagrama de Sequéncia. Fluxo Alternativo — A3 — Alinhar Sequéncia. Fonte: O Autor
(2013)

Diagrama de Classe

TipoSequencia

+dTipo: int, not null
+nniTipo: string, not null

SequenciaControler

Sequencia

+idSequendia: integer

+nomeSequendia: String
+sequendia: String
+tipoSequendia: integer
+dUsuario: integer

Desqui i )i
+validarSequnda(Sequendia): Mensagem
+salvar(Sequencia): boolean
+pesquisarSequencia(): Sequencia
+pesquisarSequendialD(Sequencia): Sequencia

sequenceValidate

+valida(string, int): boolean
+validarDNA(string): boolean
+validarRNA(string): boolean
+IsNudeotideo(char): boolean
+IsNudleotideoRNA(char): boolean
+IsReplicacaoDNA(char): char
+ranscricaoDNAtORNA(String): String

’/"*'

+reverseComplement(String): String

AlignmentPanel_II

+seq, seql, seq2: org.biojava.bio.seq

+tsp: TranslatedSequencePanel

+HabRen1, labRen2, labRen3: LabelledSequenceRenderer
+render1, render2, render3: AlignmentRenderer

+mult: MultiLineRenderer

+symbol: SymbolSequenceRenderer

+ruler: RulerRenderer
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+int: labelHeight

+scrollBar: JScroliBar

+AlignmentPanel_II(String, String, String, String)
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— . ) Lst<t
+validarSequnda(Sequencia): Mensagem
+salvar(Sequencia): boolean
+pesquisarSequencia(): List<Sequendia>
+pesquisarSequendialD(Sequendia): Sequencia

AlinhamentoMBean

+pSequenda: TipoSequenda
+otalPares: Long
+tamanhoSequendia: Long
+pesquisarSequenda: Sequencia
+sequendaReplicacao: Sequencia
+ranscricaoReplicacao: Sequencia

+tamanhoSequendiaReplicacao: Long
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+pesquisarSequenciaAlinhamento: Sequencia

‘—M +tamanhoSequendaAlinhamento: Long
+sequendiaGrafico: String

Mensagem
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+completePlayer(String): Li

+mensagem: String

+pesquisarSequencia()

+pesquisarSequendalD()
/ +pesquisarSequencialDAlinhamento()

+novo()
+replicarSequencia()
+transcricaoSequencia()
-+alinharSequencias()
+graficoreplicar()

+5QLDriver: String
+URL: String
+USUARIO: string
+SENHA: string
+5qiServer: integer
+con: Connection
+comando: Statement

+conectar()
+echar()
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Figura 111 Diagrama de Classe — Alinhar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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Figura 112 Diagrama de Banco de Dados — Alinhar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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1.0 Aline Alves 05/01/2013 | Elaboracao

1.1 Aline Alves 05/12/2013 | Alteragao
Descricao

Este caso de uso serve para pesquisar, replicar sequéncias genéticas.

DV1 - Tela Login

Data Views

<J E> X {} { hitp://

) @ )

Lsudrio;

Senha:

—

=l

P

Figura 113 Tela Login — Replicar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)




DV2 - Tela principal

ProGenFX

QO X} s ) @ D

Usudric Cadastrar Importar  Alinhamento  Sair

4

Figura 114 Tela Principal — Replicar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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DV3 - Tela principal: Replicar Sequéncia

127

Alinhar Sequencia
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Nove Alinhar Replicar Transcrigéo
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Molécula Tamanho

QL

- Sequencia

Informagtes

[ Alinhamento

D

- Replicagdo
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P

Figura 115 Tela principal: Replicar Sequéncia — Replicar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)



DV3 - Grafico — Replicar Sequéncia

Figura 116 Grafico — Replicar Sequéncia — Replicar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)

Pré-condicdes
Este caso de uso pode iniciar somente se:

10. O sistema tiver executado o UC001 — Login;

11.Usuério possuir permissao Replicar sequéncia genéticas.

Po6s-condicbes

Apos o fim normal deste caso de uso o sistema deve:

6. Ter realizado a replicacdo entre as bases de uma sequéncia genética.

Ator Primério
Usuario
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Fluxo de Eventos Principal

41.0 sistema apresenta a tela (DV3);

42.0 usuério informa o nome da sequéncia;

43. O usuario clica no botao “Pesquisar’(E1);

44.0 sistema preenche as informacfes de Nome, Sequéncia, Molécula e
Tamanho;

45. O usuério seleciona a opcao Replicacao;

46. O usuario clica no botao “Replicar’(E1);

47.0 sistema preenche o campo Nome da Sequéncia da opc¢éo
Replicacédo(R2);

48. O sistema preenche o campo Sequéncia da opgao “Replicacéao”;

49. O sistema preenche o campo Molécula da opgao “Replicagao”;

50. O sistema preenche o campo Tamanho da op¢ao “Replicacao’;

51. O usuério clica no botéao “Gerar Grafico” (E2)(DV4)(A1)(A2)(A3)(R3);

52.0 caso de uso é finalizado.

Fluxos Alternativos

A1l: Botao “Novo” pressionado.

7. O sistema limpa a tela de Alinhamento de Sequéncia genética.
8. O caso de uso é finalizado.

A2: Botao “Alinhamento” pressionado.

3. O sistema executa o0 caso de uso: UC005_Alinhar_Sequencia
4. O caso de uso é finalizado.

A3: Botao “Transcrigao” pressionado.

3. O sistema executa o caso de uso: UC007_Transcricao_Sequencia
4. O caso de uso é finalizado.

Fluxos de Excecao

E1. Campos obrigatorios ndo preenchidos:

11.0 sistema retorna a mensagem “Existem campos obrigatorios que
deverédo ser preenchidos. Por favor, preencha os campos que estdo em
destaque”.

12.0 Use Case é reiniciado.

E2. Replicar tipos de moléculas diferentes.



7. O sistema valida se o tipo de molécula a ser alinhada é igual ao tipo

selecionado;

8. O sistema exibe a mensagem:” A replicacdo nao pode ser realizado

entre um DNA e RNA”.
9. O caso de uso é finalizado.

Regras de Negocio

R1. O campo “Tamanho” deve ser preenchido com o total de caractere da

sequéncia.

Exemplo:

Sequencia: AAATTCCGG
Quantidade de caractere:9

1,23,4,56,7,8,9

AAATTCCGG

R2. O nome sequéncia da opcao “Replicacdo” deve ser preenchido com o

nome da sequéncia pesquisa + a palavra “Replicagao”, ou seja:

- Sequéncia HBGDE - Replicacao

/AR —

Nome

Replicagdo

R3. Geracéo do Grafico

Separados por um trago (-)
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Para a geracdo do Gréfico 3D deve-se utilizar o elemento Canvas do

HTMLS5.
Onde:

- Circulo da cor Azul representa o nucleotideo: Citosina,

- Circulo da cor Verde representa o nucleotideo: Adenina;

- Circulo da cor Vermelho representa o nucleotideo: Timina;
- Circulo da cor Amarelo representa o nucleotideo: Guanina;

Diagrama de Caso de Uso Negocial (Ilteracdo 1)

%/ﬁ

Usuario

Figura 117 Diagrama de Caso de Uso Negocial — Replicar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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Usuario <<DataView>> <<Report>>
Alinhar Sequénda replicar

<<br.progenfx.Validate > >
sequenceValidate

132

1: usudrio acessa tela de Alinhar Sequénda()

2 : usuario dlica no botdo ‘NO\‘I/O'O

s

: sistema limpa todos os campos d

pagina()

<<br.progenfx.ManageBean >>
AlinhamentoMBean

il
-
6
<<destroy>>

X
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Figura 119 Diagrama de Sequéncia — Fluxo Alternativo — A1 — Replicar Sequéncia. Fonte: O

Autor (2013)

<<br.progenfx.Validate > >
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Usuario <<DataView>> <<Report>>
Alinhar Sequénda replicar
1: usudrio acessa tela de Alinhar Sequénda()

2 : usudri

Y T T

dica no botao 'Alinharhento'o

3 : sistenla executa caso de uso UCOOS_AIiﬁhar_SequendaO

<<br.progenfx.ManageBean>>
AlinhamentoMBean

E 6
[-.-| <<destroy>>

X

Figura 120 Diagrama de Sequéncia — Fluxo Alternativo — A2 — Replicar Sequéncia. Fonte: O

Autor (2013)
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A3

Usuario <<DataView>> <<Report>> <<br.progenfx. V_alidate >> <<br.progenfx.ManageBean>>
Alinhar Sequéncia replicar sequenceValidate AlinhamentoMBean

1: usudrio écessa tela de Alinhar S:equéndaO E H E
2 : usudrio dica no botdo “Transdricdo™() E : E
H 3 : sistema executa caso de uso UCOO7_Tranlsa’ig§o_5equenda0 .

: s : 'LJ
; | esmsiresar 3
: : : 4 :
: : a : :
: 6 : ; i
: <<destroy>> H ! :

Figura 121 Diagrama de Sequéncia — Fluxo Alternativo — A3 — Replicar Sequéncia. Fonte: O

Autor (2013)

Diagrama de Classe
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+nmTipo: string, not null

Sequencia

+tipoSequenda: integer
+idUsuario: integer

-pesqui i )
+validarSequnda(Sequenda): Mensagem

’/ +pesquisarTipoSequenda()

SequenciaControler

+daoSequencia: DaoSequencia

+pesquisarSequencia(): List<Sequendia>
+pesquisarSequendalD(Sequendia): Sequencia

+5QUDriver: String

+idSequenda: integer pesql ia(ir ): List<ti +URL: String
+nomeSequenda: String +validarSequndia(Sequendia): Mensagem +USUARIO: string
+sequendia: String +salvar(Sequencia): boolean +SENHA: string

+SqlServer: integer
+con: Connection
+comando: Statement

“+conexao(String, String, String, int): Connection

+salvar(Sequencia): boolean +conectar()
+pesquisarSequencia(): Sequencia +fechar(
isarSequencialD(Sequencia): Sequencia
i & £ PEE AlinhamentoMBean
+tpSequenda: TipoSequencia
sequenceValidate +totalPares: Long -
+tamanhoSequendia: Long DaoSequencia

+valida(string, int
+validarDNA(string): boolean
+validarRNA(string): boolean
+sNudeotideo(char): boolean

+pesquisarSequendia: Sequenda
+sequendaReplicacao: Sequencia
+ranscricaoReplicacao: Sequencia
+pesquisarSequenciaAlinhamento: Sequendia

-+comando: Statement

+salvar(Sequencia): Boolean

+pesqt

): List

+IsNudleotideoRNA(char): boolean
+IsReplicacaoDNA(char): char
“HranscricaoDNAtoRNA(String): String
+reverseComplement(String): String

M\ﬁ +tamanhoSequenciaAlinhamento: Long
+sequendiaGrafico: String
+tamanhoSequendiaReplicacao: Long

“+tamanhoSequendiaTrans: Long
~+completePlayer String): Li

i g
+pesquisarSequenda(): List<Sequenda>

o i e +pesquisarSequendialD(Sequendia): Sequencia

+dMensagem: integer
+mensagem: String

+pesquisarSequencia()
+pesquisarSequencialD()
+pesquisarSequendalDAlinhamento()
AlignmentPanel_II +novo()
e 20

+seq, seql, seq2: org.biojava.bio.seq

+tsp: TranslatedSequencePanel jplranedicosequenal)

+labRen1, labRen2, labRens: LabelledSequenceRenderer eherseqris0

2 - g 2 +graficoReplicar()

+render 1, render2, render3: AlignmentRenderer
+mult: MultiLineRenderer

+symbol: SymbolSequenceRenderer

+ruler: RulerRenderer

Habelwidth: int

+int: labelHeight

+scrolBar: JScrollBar

+AlignmentPanel_II(String, String, String, String)

Figura 122 Diagrama de Classe — Replicar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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Figura 123 Diagrama de Banco de Dados — Replicar Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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Este caso de uso serve para pesquisar, transcrever sequéncias genéticas.

Data Views

DV1 - Tela Login

Login

<:| E> X {} { http://

) @ )

Usudrio:
Senha:

Entrar .
— l

4

Figura 124 Tela Login — Transcricdo de Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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Figura 125 Tela Principal — Transcricdo de Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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DV3 - Tela principal: Transcricdo de Sequéncia

Alinhar Sequencia
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Nome Molécula Tamanho
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- Seguencia

Informagtes

[ Alinhamento )
[ Replicagdo >

— Transcrigio
Nome Molécula Tamanho

P

Figura 126 Tela Principal: Transcricdo de Sequéncia — Transcricdo de Sequéncia. Fonte: O
Autor (2013)
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Pré-condicdes
Este caso de uso pode iniciar somente se:

12.0 sistema tiver executado o UC001 - Login;

13.Usuario possuir permissdo Transcrever sequéncia genéticas.

Pd6s-condicbes
Apés o fim normal deste caso de uso o sistema deve:

7. Ter realizado a transcricdo de DNA em RNA

Ator Primario
Usuério

Fluxo de Eventos Principal

53. 0 sistema apresenta a tela (DV3);

54. 0 usuério informa o nome da sequéncia;

55. O usuario clica no botao “Pesquisar” (E1);

56. O sistema preenche as informacfes de Nome, Sequéncia, Molécula e
Tamanho(R1)”;

57.0 usuario seleciona a opgéo Transcricao;

58. O usuario clica no botédo “Transcricao” (E1) (E2)”;

59. O sistema preenche o campo Nome da Sequéncia da opcao Transcricao
(R2);

60. O sistema preenche o campo Sequéncia da opcao “Transcricao”;

61. O sistema preenche o campo Molécula da opg¢ao “Transcrigao”;

62. O sistema preenche o campo Tamanho da opgéao “Transcri¢ao (R1)”;

63. O caso de uso € finalizado.

Fluxos Alternativos

A1l: Botao “Novo” pressionado.

9. O sistema limpa a tela de Alinhamento de Sequéncia genética.
10. 0 caso de uso é finalizado.

A2: Botao “Alinhamento” pressionado.

5. O sistema executa o caso de uso: UC005_Alinhar_Sequencia
6. O caso de uso ¢ finalizado.

A3: Botao “Replicacao” pressionado.

5. O sistema executa o caso de uso: UC006_Replicar_Sequencia
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6. O caso de uso é finalizado.

Fluxos de Excecao

E1l. Campos obrigatorios ndo preenchidos:

13.0 sistema retorna a mensagem “Existem campos obrigatérios que
deverédo ser preenchidos. Por favor, preencha os campos que estdo em
destaque”.

14.0 Use Case ¢ reiniciado.

E2. Transcrever tipos de moléculas DNA.

10. O sistema valida se o tipo de molécula a ser transcrita é igual a DNA;

11. O sistema exibe a mensagem:” A transcricdo ndo pode ser realizado em
um RNA

12.0 caso de uso é finalizado.

Regras de Negdcio

R1. O campo “Tamanho” deve ser preenchido com o total de caractere da
sequéncia.

Exemplo:

Sequencia: AAATTCCGG

Quantidade de caractere:9

1,2,3,4,56,7,8,9

AAATTCCGG

R2. O nome sequéncia da opgao “Transcrigdo” deve ser preenchido com o

nome da sequéncia pesquisa + a palavra “Transcricdo”, ou seja:
- Sequéncia HBGDE - Transcri¢ao

Separados por um traco (-)

Nome

Transcricdo
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Diagrama de Caso de Uso Negocial (Ilteragao 1)

9

Usuario

Figura 127 Diagrama de Caso de Uso Negocial — Transcricdo de Sequéncia. Fonte: O Autor
(2013)
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Diagrama de Sequéncia

Fluxo Principal:
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; ' : » : H
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i E i sequéndas cadastradas
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19 : usuériq seleciona a opgao "Trascricio”0)

24 : transcricaoDNAtoRNA()

F 3 rehorriar sequencia de DNA para RNAQ VI_|

26 : retorna sequenda, tamanho eimolécula()
<<destroy>>

Figura 128 Diagrama de Sequéncia — Fluxo Principal — Transcri¢do de Sequéncia. Fonte: O
Autor (2013)



Usuario <<DataView>> <<Report>>
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sequenceValidate
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1: usudrio acessa tela de Alinhar Sequénda()

2 : usuario dlica no botdo ‘NO\‘I/O'O

: sistema limpa todos os campos d

pagina()

<<br.progenfx.ManageBean >>
AlinhamentoMBean
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e :
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<<destroy>> H
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Figura 129 Diagrama de Sequéncia — Fluxo Alternativo — A1 — Transcricdo de Sequéncia.
Fonte: O Autor (2013)
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Figura 130 Diagrama de Sequéncia — Fluxo Alternativo — A2 — Transcricdo de Sequéncia.
Fonte: O Autor (2013)
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Usuario <<DataView>> <<Report>> <<br.progenfx.Validate>>
Alinhar Sequénda replicar sequenceValidate
1: usudrio acessa tela de Alinhar Sequénda() : .
2 : usuario dica no botdo "Replicar™() h E
p

3 : sistema executa caso de uso UC006_Re|

<<br.progenfx.ManageBean >>
AlinhamentoMBean

icar_Sequenda()

X

6
<<destroy>>

Figura 131 Diagrama de Sequéncia — Fluxo Alternativo — A3 — Transcri¢do de Sequéncia.

Diagrama de Classe
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Fonte: O Autor (2013)
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Figura 132 Diagrama de Classe — Transcri¢cdo de Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)
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Figura 133 Diagrama de Banco de Dados — Transcricdo de Sequéncia. Fonte: O Autor (2013)



COMANDOS SQL DO SISTEMA

USUARIO

USE BD_PROGEN
GO

-- Template generated from Template Explorer using:
-- Create Procedure (New Menu).SQL

-- Use the Specify Values for Template Parameters
-- command (Ctrl-Shift-M) to fill in the parameter

-- values below.

-- This block of comments will not be included in

-- the definition of the procedure.

DROP PROCEDURE DBO.PR_INSERIR_USUARIO
SET ANSI_NULLS ON

GO

SET QUOTED_IDENTIFIER ON

GO

-- Author: <Author,,Name>

-- Create date: <Create Date,,>
-- Description: <Description,,>

CREATE PROCEDURE PR_INSERIR_USUARIO
(

@nomeUsuario nvarchar(50),
@IloginUsuario nvarchar(50),
@perfil int

AS

BEGIN

-- SET NOCOUNT ON added to prevent extra result sets from

-- interfering with SELECT statements.
SET NOCOUNT ON;

--Buscar senha padrao
DECLARE @senhaPadrao varchar(20)

SELECT @senhaPadrao = tabParam.valorParametro
FROM

DBO.TB_PARAMETRO tabParam WITH(NOLOCK)

WHERE tabParam.nmParametro = 'SENHA_INICIO’;
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INSERT INTO dbo.tb_usuario

(nomeUsuario

,loginUsuario

,senhaUsuario
,ativoUsuario
JidPerfil)

VALUES
(@nomeUsuario,@loginUsuario,@senhaPadrao, 1, @perfil)

END
GO

GRANT EXECUTE ON DBO.PR_INSERIR_USUARIO TO USUARIO

USE BD_PROGEN
GO

-- Template generated from Template Explorer using:
-- Create Procedure (New Menu).SQL

-- Use the Specify Values for Template Parameters
-- command (Ctrl-Shift-M) to fill in the parameter

-- values below.

-- EXEC PR_REINICIAR_SENHA USUARIO 1

-- This block of comments will not be included in

-- the definition of the procedure.

DROP PROCEDURE dbo.PR_ATIVAR_USUARIO
GO

SET ANSI_NULLS ON

GO

SET QUOTED _IDENTIFIER ON

GO

-- Author: <Author,,Name>

-- Create date: <Create Date,,>
-- Description: <Description,,>
-- EXEC PR_REINICIAR_SENHA USUARIO 1

CREATE PROCEDURE PR_ATIVAR_USUARIO
(
@ID_USUARIO INT,
@ATIVO char(1)

)
AS
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BEGIN
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-- SET NOCOUNT ON added to prevent extra result sets from

-- interfering with SELECT statements.
SET NOCOUNT ON;

DECLARE @SET_ATIVO INT
SELECT @SET_ATIVO = ativoUsuario
FROM DBO.tb_usuario

IF (@SET_ATIVO =1)
BEGIN
SET @SET_ATIVO =0
END
ELSE
BEGIN
SET @SET_ATIVO =1
END
-- Insert statements for procedure here
UPDATE DBO.tb_usuario
SET @ATIVO = @ATIVO
WHERE idUsuario = @ID_USUARIO

END
GO

GRANT EXECUTE ON DBO.PR_ATIVAR_USUARIO TO USUARIO

USE BD_PROGEN
GO

-- Template generated from Template Explorer using:
-- Create Procedure (New Menu).SQL

-- Use the Specify Values for Template Parameters
-- command (Ctrl-Shift-M) to fill in the parameter

-- values below.

-- EXEC PR_REINICIAR_SENHA_ USUARIO 1

-- This block of comments will not be included in

-- the definition of the procedure.

DROP PROCEDURE dbo.PR_REINICIAR_SENHA_USUARIO

GO

SET ANSI_NULLS ON

GO

SET QUOTED_IDENTIFIER ON
GO

-- Author: <Author,,Name>
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-- Create date: <Create Date,,>
-- Description: <Description,,>
-- EXEC PR_REINICIAR_SENHA_USUARIO 1

CREATE PROCEDURE PR_REINICIAR_SENHA_USUARIO

(
@ID_USUARIO INT

)
AS
BEGIN
-- SET NOCOUNT ON added to prevent extra result sets from
-- interfering with SELECT statements.
SET NOCOUNT ON;

DECLARE @SENHA VARCHAR(20)
-- PROCURAR PARAMETRO
SELECT @SENHA = tabParam.valorParametro
FROM
DBO.TB_PARAMETRO tabParam WITH(NOLOCK)
WHERE tabParam.nmParametro = 'SENHA_INICIO";

-- Insert statements for procedure here
UPDATE DBO.tb_usuario
SET senhaUsuario = @SENHA
WHERE idUsuario = @ID_USUARIO

END
GO

GRANT EXECUTE ON DBO.PR_REINICIAR_SENHA_USUARIO TO
USUARIO

USE BD_PROGEN
GO

-- Template generated from Template Explorer using:
-- Create Procedure (New Menu).SQL

-- Use the Specify Values for Template Parameters
-- command (Ctrl-Shift-M) to fill in the parameter

-- values below.

-- This block of comments will not be included in

-- the definition of the procedure.

DROP PROCEDURE dbo.PR_SELECIONAR_PERFIL
GO

SET ANSI_NULLS ON



GO

SET QUOTED IDENTIFIER ON

GO

-- Author: <Author,,Name>

-- Create date: <Create Date,,>
-- Description: <Description,,>
-- exec PR_SELECIONAR_SEQUENCIA

CREATE PROCEDURE PR_SELECIONAR_PERFIL

AS

BEGIN
-- SET NOCOUNT ON added to prevent extra result sets from
-- interfering with SELECT statements.
SET NOCOUNT ON;

-- Insert statements for procedure here
SELECT TAB.idPerfil,
TAB.nmPerfil
FROM DBO.tb_perfil_usuario TAB WITH(NOLOCK)
END
GO

GRANT EXECUTE ON DBO.PR_SELECIONAR_PERFIL TO USUARIO

use BD_PROGEN
go

-- Template generated from Template Explorer using:
-- Create Procedure (New Menu).SQL

-- Use the Specify Values for Template Parameters
-- command (Ctrl-Shift-M) to fill in the parameter

-- values below.

-- This block of comments will not be included in

-- the definition of the procedure.

-- exec [PR_SELECIONAR_USUARIO]

DROP PROCEDURE [dbo].[PR_SELECIONAR_USUARIO]
GO

SET ANSI_NULLS ON

GO

SET QUOTED_IDENTIFIER ON
GO

-- Author: <Author,,Name>
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-- Create date: <Create Date,,>
-- Description: <Description,,>

CREATE PROCEDURE PR_SELECIONAR_USUARIO

AS
BEGIN

~(
--@nomeUsuario VARCHAR(50),
--@loginUsuario VARCHAR(15)

-)

-- SET NOCOUNT ON added to prevent extra result sets from
-- interfering with SELECT statements.
SET NOCOUNT ON;

-- Insert statements for procedure here

END
GO

SELECT TAB_USUARIO.nomeUsuario,
TAB_USUARIO.loginUsuario,
TAB_USUARIO.senhaUsuario,
TAB_USUARIO.ativoUsuario,
TAB_USUARIO.idUsuario,
p.nmPerfil

FROM DBO.tb_usuario TAB_USUARIO WITH(NOLOCK)

INNER JOIN DBO.TB_PERFIL_USUARIO P WITH(NOLOCK)

ON P.ldPerfil =TAB_USUARIO.idPerfil

GRANT EXECUTE ON DBO.PR_SELECIONAR_USUARIO TO USUARIO

USE BD_PROGEN

GO

-- Template generated from Template Explorer using:
-- Create Procedure (New Menu).SQL

-- Use the Specify Values for Template Parameters
-- command (Ctrl-Shift-M) to fill in the parameter

-- values below.

-- EXEC PR_REINICIAR_SENHA_ USUARIO 1

-- This block of comments will not be included in

-- the definition of the procedure.

DROP PROCEDURE dbo.PR_TROCAR_SENHA_USUARIO

GO

SET ANSI_NULLS ON

GO

SET QUOTED_IDENTIFIER ON

GO
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-- Author: <Author,,Name>

-- Create date: <Create Date,,>

-- Description: <Description,,>

-- EXEC PR_TROCAR_SENHA USUARIO 'AAALVES', '1234'

CREATE PROCEDURE PR_TROCAR_SENHA_USUARIO
(
@LOGIN_USUARIO VARCHAR(20),
@SENHA VARCHAR(20)

)
AS

BEGIN
-- SET NOCOUNT ON added to prevent extra result sets from
-- interfering with SELECT statements.
SET NOCOUNT ON;

-- Insert statements for procedure here
UPDATE DBO.tb_usuario
SET senhaUsuario = @SENHA
WHERE loginUsuario = @LOGIN_USUARIO

END
GO

GRANT EXECUTE ON DBO.PR_TROCAR_SENHA_USUARIO TO USUARIO

use BD_PROGEN
go

-- Template generated from Template Explorer using:
-- Create Procedure (New Menu).SQL

-- Use the Specify Values for Template Parameters
-- command (Ctrl-Shift-M) to fill in the parameter

-- values below.

-- This block of comments will not be included in

-- the definition of the procedure.

DROP PROCEDURE [dbo].PR_VALIDAR_SENHA_USUARIO
GO

SET ANSI_NULLS ON
GO
SET QUOTED_IDENTIFIER ON
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-- Author: <Author,,Name>

-- Create date: <Create Date,,>

-- Description: <Description,,>

--EXEC PR_VALIDAR_SENHA USUARIO 'AAALVES' 123

CREATE PROCEDURE PR_VALIDAR_SENHA_USUARIO
(
@loginUsuario VARCHAR(50),
@senhaUsuario VARCHAR(15)
)
AS
BEGIN
-- SET NOCOUNT ON added to prevent extra result sets from
-- interfering with SELECT statements.
SET NOCOUNT ON;

-- Insert statements for procedure here

SELECT TAB_USUARIO.nomeUsuario,
TAB_USUARIO.loginUsuario,
TAB_USUARIO.senhaUsuario,
TAB_USUARIO.ativoUsuario,
TAB_USUARIO.idUsuario

FROM DBO.tb_usuario TAB_USUARIO WITH(NOLOCK)

WHERE TAB_USUARIO.loginUsuario = @loginUsuario AND
TAB_USUARIO.senhaUsuario = @senhaUsuario AND
TAB_USUARIO.ativoUsuario = 1

END
GO

GRANT EXECUTE ON DBO.PR_VALIDAR_SENHA_USUARIO TO USUARIO



SEQUENCIA

USE BD_PROGEN
GO

-- Template generated from Template Explorer using:
-- Create Procedure (New Menu).SQL

-- Use the Specify Values for Template Parameters
-- command (Ctrl-Shift-M) to fill in the parameter

-- values below.

-- This block of comments will not be included in

-- the definition of the procedure.

DROP PROCEDURE DBO.PR_INSERIR_SEQUENCE
SET ANSI_NULLS ON

GO

SET QUOTED_IDENTIFIER ON

GO

-- Author: <Author,,Name>

-- Create date: <Create Date,,>
-- Description: <Description,,>

CREATE PROCEDURE PR_INSERIR_SEQUENCE
(

@nmSequencia nvarchar(50),

@sequencia text,

@tpSequenciaint ,

@informacao varchar(1000),

@id int,

@IldUsuario int

)

AS
BEGIN

-- SET NOCOUNT ON added to prevent extra result sets from

-- interfering with SELECT statements.
SET NOCOUNT ON;

if (@id = 0)
BEgin
INSERT INTO dbo.tb_sequence
(nmSequencia
,sequencia
,{pSequencia
,info
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,idUsuarioCadastro)

154

VALUES
(@nmSequencia, @sequencia,@tpSequencia, @informacao,@IdUsuario
)
end
else
begin
UPDATE dbo.tb_sequence
SET nmSequencia = @nmSequencia,
sequencia = @sequencia,
info= @informacao
WHERE idSequencia = @id
end
END
GO

GRANT EXECUTE ON DBO.PR_INSERIR_SEQUENCE TO USUARIO

USE BD_PROGEN
GO

-- Template generated from Template Explorer using:
-- Create Procedure (New Menu).SQL

-- Use the Specify Values for Template Parameters
-- command (Ctrl-Shift-M) to fill in the parameter

-- values below.

-- This block of comments will not be included in

-- the definition of the procedure.

DROP PROCEDURE dbo.PR_PESQUISAR_TIPO_SEQUENCIA
GO

SET ANSI_NULLS ON

GO

SET QUOTED_IDENTIFIER ON

GO

-- Author: <Author,,Name>

-- Create date: <Create Date,,>
-- Description: <Description,,>

CREATE PROCEDURE PR_PESQUISAR_TIPO_SEQUENCIA

(
@id VARCHAR(15)

)



AS
BEGIN

-- SET NOCOUNT ON added to prevent extra result sets from
-- interfering with SELECT statements.
SET NOCOUNT ON;

if (@id = 0)
begin
SELECT TAB_SEQUENCIA.idTipo,
TAB_SEQUENCIA.nmTipo
FROM DBO.tb_tipoSequencia TAB_SEQUENCIA WITH(NOLOCK)
end
else
begin

-- Insert statements for procedure here

END
GO

SELECT TAB_SEQUENCIA.idTipo,
TAB_SEQUENCIA.nmTipo
FROM DBO.tb_tipoSequencia TAB_SEQUENCIA WITH(NOLOCK)
WHERE TAB_SEQUENCIA.idTipo = @id
end

GRANT EXECUTE ON DBO.PR_PESQUISAR_TIPO_SEQUENCIA TO
USUARIO

USE BD_PROGEN

GO

-- Template generated from Template Explorer using:
-- Create Procedure (New Menu).SQL

-- Use the Specify Values for Template Parameters
-- command (Ctrl-Shift-M) to fill in the parameter
-- values below.

-- This block of comments will not be included in
-- the definition of the procedure.

DROP PROCEDURE dbo.PR_SELECIONAR_SEQUENCIA

GO

SET ANSI_NULLS ON

GO

SET QUOTED_IDENTIFIER ON

GO

-- Author: <Author,,Name>
-- Create date: <Create Date,,>
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-- Description: <Description,,>
-- exec PR_SELECIONAR_SEQUENCIA

CREATE PROCEDURE PR_SELECIONAR_SEQUENCIA

AS

BEGIN
-- SET NOCOUNT ON added to prevent extra result sets from
-- interfering with SELECT statements.
SET NOCOUNT ON;

-- Insert statements for procedure here
SELECT TAB_SEQUENCIA.idSequencia,
TAB_SEQUENCIA.nmSequencia
FROM DBO.th_sequence TAB_SEQUENCIA WITH(NOLOCK)
END
GO

GRANT EXECUTE ON DBO.PR_SELECIONAR_SEQUENCIA TO USUARIO

USE BD_PROGEN
GO

-- Template generated from Template Explorer using:
-- Create Procedure (New Menu).SQL

-- Use the Specify Values for Template Parameters
-- command (Ctrl-Shift-M) to fill in the parameter

-- values below.

-- This block of comments will not be included in

-- the definition of the procedure.

DROP PROCEDURE dbo.PR_SELECIONAR_SEQUENCIA_ID
GO

SET ANSI_NULLS ON

GO

SET QUOTED_IDENTIFIER ON

GO

-- Author: <Author,,Name>

-- Create date: <Create Date,,>
-- Description: <Description,,>
-- exec PR_SELECIONAR_SEQUENCIA_ID 1002

CREATE PROCEDURE PR_SELECIONAR_SEQUENCIA_ID

(
@idSequencia int



)
AS

BEGIN
-- SET NOCOUNT ON added to prevent extra result sets from
-- interfering with SELECT statements.
SET NOCOUNT ON;

-- Insert statements for procedure here

ON

END
GO

SELECT TAB_SEQUENCIA.idSequencia,

TAB_SEQUENCIA.nmSequencia,
TAB_SEQUENCIA.sequencia,
TAB_SEQUENCIA.tpSequencia,
TAB_TP_SEQ.nmTipo,
TAB_SEQUENCIA.info

FROM DBO.th_sequence TAB_SEQUENCIA WITH(NOLOCK)
INNER JOIN DBO.th_tipoSequencia TAB_TP_SEQ WITH(NOLOCK)

TAB_TP_SEQ.idTipo = TAB_SEQUENCIA.tpSequencia
WHERE TAB_SEQUENCIA.idSequencia = @idSequencia

GRANT EXECUTE ON DBO.PR_SELECIONAR_SEQUENCIA_ID TO

USUARIO

USE BD_PROGEN

GO

-- Template generated from Template Explorer using:
-- Create Procedure (New Menu).SQL

-- Use the Specify Values for Template Parameters
-- command (Ctrl-Shift-M) to fill in the parameter

-- values below.

-- This block of comments will not be included in
-- the definition of the procedure.

DROP PROCEDURE dbo.PR_SELECIONAR_TIPO_SEQUENCIA

GO

SET ANSI_NULLS ON

GO

SET QUOTED_IDENTIFIER ON

GO

-- Author:

<Author,,Name>

-- Create date: <Create Date,,>
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-- Description: <Description,,>

CREATE PROCEDURE PR_SELECIONAR_TIPO_SEQUENCIA

AS

BEGIN
-- SET NOCOUNT ON added to prevent extra result sets from
-- interfering with SELECT statements.
SET NOCOUNT ON;

-- Insert statements for procedure here
SELECT TAB_SEQUENCIA.idTipo,
TAB_SEQUENCIA.nmTipo
FROM DBO.tb_tipoSequencia TAB_SEQUENCIA WITH(NOLOCK)
END
GO

GRANT EXECUTE ON DBO.PR_SELECIONAR_TIPO_SEQUENCIA TO
USUARIO

USE BD_PROGEN
GO

-- Template generated from Template Explorer using:
-- Create Procedure (New Menu).SQL

-- Use the Specify Values for Template Parameters
-- command (Ctrl-Shift-M) to fill in the parameter

-- values below.

-- This block of comments will not be included in

-- the definition of the procedure.

DROP PROCEDURE DBO.PR_VALIDAR_SEQUENCE
SET ANSI_NULLS ON

GO

SET QUOTED_IDENTIFIER ON

-- Author: <Author,,Name>
-- Create date: <Create Date,,>
-- Description: <Description,,>

CREATE PROCEDURE PR_VALIDAR_SEQUENCE
(

@nmSequencia nvarchar(50),
@sequence nvarchar(4000))
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AS

BEGIN
-- SET NOCOUNT ON added to prevent extra result sets from
-- interfering with SELECT statements.
SET NOCOUNT ON;

SELECT s.idSequencia,'Nome'
FROM dbo.tb_sequence s WITH(NOLOCK)
WHERE s.nmSequencia = @nmSequencia
union all

SELECT s.idSequencia , 'Sequencia’
FROM dbo.tb_sequence s WITH(NOLOCK)
WHERE s.sequencia = @sequence

END
GO

GRANT EXECUTE ON DBO.PR_VALIDAR_SEQUENCE TO USUARIO
PARAMETROS

USE BD_PROGEN
GO

-- INSERT PARAMETROS
INSERT INTO DBO.TB_PARAMETRO (nmParametro, valorParametro)
VALUES ('SENHA_INICIO','123");

INSERT INTO DBO.tb_perfil_usuario (idPerfil, nmPerfil)
VALUES (1, '"ADMINY);

INSERT INTO DBO.tb_perfil_usuario (idPerfil, nmPerfil)
VALUES (2,/OPERADORY);

USE [BD_PROGEN]
GO

INSERT INTO [dbo].[tb_tipoSequencia]
([nmTipo])
VALUES
('DNA")
INSERT INTO [dbo].[tb_tipoSequencia]
([nmTipo])
VALUES
('RNA)
GO
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Figura 139 WBS. Fonte: O Autor (2014)

1.3 Elsboragdo

1.3.1 Iteracdo 1 - Manter Login
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@
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®
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Figura 140 WBS. Fonte: O Autor (2014)
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Cronograma do Projeto

liie] MNome Duragio Inicic Terming Predecessoras Mome do Recurso |E

1 & FProGenFX 86 dias?|06/08/12 08:00 03/12/13 17:00

2 Ecerenciamento de Projeto 86 dias?|06/08/13 08:00 032/12/13 17:00

3 s3] Elzborar Plano d2  Gerenciamento dz  Projeto 1 di=?|06/08 13 0B:00 06/D8f13 17:00 GP

4 =z Acompanhar Projeto &5 dizs?|07/08/13 08:00 03/12{13 17:00 3 GP[1%:]

=5 Encerrar Projeto 1 diz?|03/12/13 07:00 03/12/13 17:00 110 Gp

6 Elniciagio 7 dias?|06/08/13 08:00 14/08/13 17:00

7 Esbogo do Diagrama Entidade - Relacionament| 3 dias?| 060513 05:00 O8f08f13 17:00 Anzlista

5 Dizgrama de Caso de  uso de negdcic 1 di=?|09/0&/13 0B:00 090813 17:00 7 Anzlista
Requisites no funcicnais 1 di=?|12/08/13 0B:00 12/08/13 17:00 5 Anzlista

10 Eshocar Arguiteturs 1 di=?|13/08/13 08:00 13/08/13 17:00 9 anzlista

11 Protcétipo de Telas 1 di=?|14/08/13 08:00 14/08/13 17:00 10 Anzlista

12 EElaboragio 37 dias?|15/08/13 08:00 04/10/13 17:00

13 |8 Sliteragdo 1 - Manter Login 5 dias?|(15/08/13 08:00 21 /0813 17:00

14 Diagram de Classes i dia?|15/08/13 0B:00 15/08/13 17:00 ii Anzlista

15 Refinamento do Casos de Uso 1 di=?|16/08/13 0B:00 16/08/13 17:00 14 Anzlista

16 Diagramas de segquencia 1 dia?|19/08/13 08:00 13/08/13 17:00 15 Anzlista

17 Refinamento do DER 1 di=?|20/08/13 08:00 20/08/13 17:00 18 Anzlista

18 DefinicEo de Arguiteturs 1 dia?|21/08/13 0B:00 21/08/13 17:00 17 Anzlista

19 Siteragdo 2 - Manter Usuario 6 dias?(22/08/13 08:00 25/08/13 17:00

F I =5 Dizgram de Classes i dia?|22/08/13 0B:00 22/08/13 17:00 i& Analista

21 Refinamento do Casos de Uso i dia?|23/08/13 0B:00 23/08/13 17:00 20 Anzlista

22 Diagramas de segquencia 1 dia?|26/08/13 0B:00 26/08/13 17:00 21 Anzlista

23 Cizgramas d= seguencia 1 di=?|27/05/13 05:00 27/08/13 17:00 22 Analista

24 Refinamento do DER 1 dia?|2&/08/13 0B:00 2B/0B/13 17:00 23 Anzlista

25 Definicio de Arguitetura 1 dia?|29/08/13 08:00 29/08/13 17:00 24 Anzlista

26 —lteracdo 2 -Manter Sequencia 6 dias?(20/08/13 08:00 060913 17:00

27 Dizgram de Classes i di=a?|30/08/13 0B:00 30/08/13 17:00 25 Anzlista

25 Refinamento do Casos de Uso 1 di=a?|02/09/13 08:00 020913 17:00 27 Anzlista

23 Diagramas de sequencia 1 dia?|03/09/13 08:00 03/09/13 17:00 8 Anzlista

30 Diagramas de sequencia 1 dia?|04/0%/13 08:00 04/09/13 17:00 % Anzlista

31 Refinamento do DER 1 dia?|05/0%/13 08:00 05/09/13 17:00 30 Anzlista

32 Definicio de Arguitetura i dia?|06/0%/13 0B:00 060913 17:00 3 Anzlista

33 Titeracio 4 - Importar Sequencia 5 dias?(09/09/12 08:00 12/09/13 17:00

34 Diagram de Classes 1 di=?|09/02/13 08:00 090913 17:00 3z Anzlista
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Nome Duragdc Inicio Término Predzcessoras Nome do Recurso "

E14 Refinamento do Casos de Use 1 dia?|10/0%/13 0800 10/05/13 17:00 34 Analista

36 Dizgramas de sequencis 1 diz?|11/09/12 08:00 11/09/13 17:00 35 Anzlista

7 Refinamento do DER 1 dia?|12/0%/13 0800 12/0513 17:00 36 Analista

k3 Definicic d= Arguitetura 1 dia?|13/09/12 08:00 13/09/13 17:00 37 Anzlista

39 Titeracio 5 - Alinhar Sequencia 5 dias?(16/09/12 08:00 20/09/132 17:00

40 Dizgram de Classes 1 dia?|16/0%/13 08:00 16/05/13 17:00 38 Analista

41 Refinamento do Casos de Uso 1 diz?|17/09/12 08:00 17/09/13 17:00 40 Anzlista

42 Dizgramas de sequenciz 1 dia?|18/0%/13 0&:00 18/09/13 17:00 41 Anzlista

43 Refinamento do DER 1 dia?|19/0%/13 08:00 12/09/13 17:00 42 tnalista

44 Definicic d= Arguitetura 1 dia?|20/0%/13 0&:00 20/09/13 17:00 43 Anzlista

4E Titeragdo 6 - Replicar Sequencia 5 dias?|23/09/13 08:00 27/09/13 17:00

48 Dizgram de Classes 1 dia?|23/09/13 08:00 23/09/13 17:00 44 Analista

47 Refinamento do Casos de Uso 1 dia?|24/05/13 05:00 240513 17:00 46 #nalista

48 Dizgramas de sequenciz 1 dia?|25/0%/13 08:00 25/09/13 17:00 47 Analista

43 Refinamento do DER 1 dia?|26/0%/13 08:00 26/09/13 17:00 48 Analista

L] Definicio de Arguitetura 1 dia?|27/0913 08:00 270513 17:00 49 Analista

t1 Siteragdo 7 - Transcrigdo de Sequencia 5 dias?|{30/09/13 08:00 04/10/13 17:00

£ Dizgram dz Classes 1 dia?|30/0%/13 0800 30/05/13 17:00 c0 Analista

£3 Refinamento do Casos de Use 1 dia?|01/10/13 08:00 01/10f13 17:00 £2 Analista

t4 Dizgramas de sequencis 1 diz?|02/10/12 08:00 02/10f13 17:00 c3 Anzlista

U1y Refinamento do DER 1 dia?|03/10/13 08:00 031013 17:00 E4 Analsta

13 Definicio de Arguitetura 1 dia?|04/10/13 08:00 041013 17:00 44 Analista

57 Elconstrucio 41 dias?|22/08/ 13 08:00 17/10/12 17:00

tE Sliteragdo 1 - Manter Login 6 dias?|22/08/13 08:00 29/08/132 17:00

59 Desenvolvimento de Banco de Dados 1 diz?|22/08/12 08:00 22/08/13 17:00 18 Desenvolvador
&0 Desenvolvimento das Classes 1 dia?|23/08/13 08:00 23/08/13 17:00 59 Desenvolvador
&1 Desenvolvimento das Telas 1 dia?|26/08/13 08:00 26/0813 17:00 &0 Desenvolvador
&z Integracdo das Classes - Telas 1 dia?|27/08/13 05:00 270813 17:00 (31 Desenvolvedor
63 Testes Unitdrios 1 dia?|28/08f13 0&:00 Z8[0E[13 17:00 62 Desenvolvedor
&4 Atuzlzagio da Documentagio 1 dia?|29/08/13 08:00 29/0813 17:00 &3 Analista

(1 dlteragdo 2 - Manter Usuario 6 dias?|20/08/13 08:00 060913 17:00

(13 Desenvolvimento de Banco de Dados 1 dia?|20/08/13 08:00 300813 17:00 25:64 Desenvalvedor
&7 Desenvolvimento das Classes 1 diz?|02/09/12 08:00 02/09/13 17:00 13 Desenvolvador
EE Desenvalvimento das Telas 1 dia?|03/0%/13 0800 03/0513 17:00 &7 Desenvoleador
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Nairme Duragic Inicic T& rming Predscessoras MNome do Recurse "

[%:] Intzgracic das Classes - Telss 1 diz?|04/09/13 05:00 04/03/13 17:00 =43 Desenvalvador
70 Testes Unitirios 1 dia?|05/09/13 0&:00 050913 17:00 6% Desenvalvedor
71 Atuzlzacio da Documentagio 1 dia?|06/09/13 05:00 06/03/13 17:00 70 Analista

72 lteracdc 2 -Manter Sequencia & dias?(09/09/12 08:00 16/09/132 17:00

73 Desenvolvimento de Banco de Dados 1 dia?|09/09/13 05:00 09/05/13 17:00 32:70 Desenvalvedor
74 Desenveolvimento das Classes 1 dia?| 100913 0&:00 10/05/13 17:00 73 Desenvolvedor
75 Desenvalvimento das Tels 1 dia?|11/09/13 08:00 11/09/13 17:00 74 Dessnvalvador
76 Integragio das Classes - Teles 1 dia?|12/09/13 08:00 12/059/13 17:00 75 Dessnvalvador
77 Testes Unitdrics 1 dia?|13/09/13 05:00 13/059/13 17:00 76 Desenvalvador
78 Atualzacio da Documentacio 1 dia?| 160913 0&:00 16/05/13 17:00 77 Analista

79 Titeragdo 4 - Importar Sequencia 6 dias?|16/09(13 08:00 22/09/13 17:00

0 Desenvolvimento de Banco de Dados 1 dia?|16/09/13 05:00 16/09/13 17:00 38:77 Desenvalvador
21 Desenvolvimento das Classes 1 dia?|17/09/13 05:00 17/059/13 17:00 B0 Desenvalvador
£2 Desenvalvimento das Telas 1 dia?|18/09/13 08:00 18/05/13 17:00 £1 Desenvalvador
£3 Intzgragdo das Classes - Talzs 1 dia?|19/09/13 05:00 19/05/13 17:00 B2 Desenvalvador
£4 Testes Unitdrics 1 dia?|20/09/13 05:00 20/0%/13 17:00 E3 Desenvalvador
85 Atuslzacio da Documentacio 1 dia?|23/05(13 05:00 23/05(13 17:00 54 Anzlista

-1 Diteragdo 5- Alinhar Sequencia & dias?(24/09(12 08:00 01/10/13 17:00

£7 Desenvalvimento de Bance de Dados 1 dia?|24/059/13 05:00 24/05/13 17:00 44;:8C Desenvalvador
8 Desenvolvimento das Classes 1 dia?|25/09/13 05:00 25/09/13 17:00 87 Desenvalvador
89 Desenvolvimento das Telas 1 dia?| 260513 0&:00 26/05(13 17:00 1] Desenvalvedor
50 Integracio das Classes - Telzs 1 dia?| 270513 05:00 27/05(13 17:00 8% Desenvalvedor
21 Tastes Unitérics 1 dia?(30/09/13 08:00 30/05/13 17:00 50 Desenvalvador
] Atuzlzacio da Documentacio 1 dia?|01/10/13 05:00 01/10/13 17:00 91 Anzlista

93 Tlteracdo 6 - Replicar Sequencia 6 dias?|02/10/13 08:00 059/10/13 17:00

54 Desenvolvimento de Banco de Dadaos 1 dia?|02/10/13 0&:00 02f10f13 17:00 50;52 Desenvalvedor
95 Desenvalvimento das Classes 1 dia?|03/10/13 08:00 03/10/13 17:00 34 Dessnvalvador
96 Desenvolvimento das Telas 1 diz?|04/10/13 05:00 04/10/13 17:00 14 Desenvalvador
97 Intzgracic das Classes - Telss 1 diz?|07/10/13 05:00 07/10/13 17:00 96 Desenvalvador
S8 Testes Unitirios 1 dia?|0&/10/13 0&:00 08/10/13 17:00 57 Desenvolvedor
99 Atuzlzacio da Documentagio 1 dia?|09/10/13 08:00 09/10/13 17:00 98 Analista

100 Dlteracdo 7 - Transcricdo de Sequencia & dias?(10/10/12 08:00 17/10/13 17:00

101 Desenvolvimento de Banco de Dados 1 diz?|10/10/13 05:00 10/10/13 17:00 56:99 Desenvalvador
102 Desenveolvimento das Classes 1 dia?|11/10/13 0&:00 11/10/13 17:00 101 Desenvolvedor
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176

i) MNome Duragio Inicic Término Predecessoras Nome do Recurso =

103 Desenvolvimento das Telas 1 dia?|14/10f13 05:00 141013 17:00 102 Desenvolvedor

104 Integracdc das Classes - Telas 1 dia?|15/10/13 08:00 15/10/13 17:00 103 Desenvohredor

105 Testes Unitarics 1 dia?|16/10/13 05:00 16/10/13 17:00 104 Desenveolvedor

106 Atualizacio da Documentacio 1 dia?|17/10/13 05:00 17/10/13 17:00 105 Analista

107 ETransicio 31 dias?|18/10/13 08:00 29/11/13 17:00

108 Implantacio 19 dizs7|18/10/13 0B:00 13/11/13 17:00 106 GP[39%]

109 Finzlzacio do Materizl de Ajuds 7 dizs?(14/11/13 0B:00 22/11/13 17:00 108 GP[99%]

110 atuslzaciods Documentacic do Sitema 5 dias?|25/11/13 08:00 29/11/13 17:00 109 GP[39%]
14 Ouk 13 21 ouk 15 25 0uk 15 4 Moy 13 11 Maw 13 15 Maw 15 25 Maov 15 Z2Dez 13 QDez 13 16 Dez 13 =3
shrfollslsplsirlolelsislolsrlalelsislolsirloplssplslrloklsslplsriglelslslolslrielolsElolsitlalelssplslrlalalssiplsrialels|sipfs |

Desenvolvedor

esenvelvedor

Desenvelvedor

Analista

)qpr[pﬂ 0§]
[

%]
b—eﬁm ]

Figura 141 Cronograma. Fonte: O Autor (2014)




Tabela de Custos

Tabelas 10 - Tabela de Custos
QTDE

Recurso Custo Recursos
R$

Gerente de Projeto 231,93 1
R$

Analista Funcional 160,54 1
R$

Programador Pleno 90,87 1

177

, - Total por
Esforgo Analista Programado
Atividade Estimad Gerente de Projetos Funciona 9
r Pleno
o (hh) I
1| Gerenciamento do Projeto
R$
2 Elaborar Plano de Gerenciamento do Projeto 4,00 X 927,72
R$
3 Acompanhar Projeto 10,15 X 2.354,09
R$
4 Encerrar Projeto 8,00 X 1.855,44
5 | Iniciacdo
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R$
6 Esboco do Diagrama Entidade-Relacionamento 2,00 321,08
R$
7 Diagrama de Casos de Uso de Negdcio 4,00 642,16
R$
8 Descricéo dos Casos de Uso de Negécio 8,00 1.284,32
R$
9 Requisitos ndo funcionais 4,00 642,16
R$
10 Esbocar Arquitetura 16,00 2.568,64
R$
11 Protétipo das Telas 2,00 321,08
12 | Elaboracao
13 Iteracdo 1 - Manter Login
R$
14 Diagrama de Classes 2,00 321,08
R$
15 Refinamento dos Casos de Uso 16,00 2.568,64
R$
16 Diagramas de Sequéncia 2,00 321,08
R$
17 Refinamento do DER 2,00 321,08
R$
18 Definicdo da Arguitetura 2,00 321,08
19 Iteracéo 2 - Manter Usuario
R$
20 Diagrama de Classes 2,00 321,08
R$
21 Refinamento dos Casos de Uso 2,00 321,08
R$
22 Diagramas de Sequéncia 2,00 321,08
R$
23 Refinamento do DER 2,00 321,08
R$
24 Validac&o dos Requisitos 2,00 321,08
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25 Iterac@o 3 -Manter Sequencia

26 Diagrama de Classes 2,00 3F\;$i,08
27 Refinamento dos Casos de Uso 2,00 33?,08
28 Diagramas de Sequéncia 2,00 3F\;$i,08
29 Refinamento do DER 2,00 32?,08
30 Validagdo dos Requisitos 2,00 3R2$i,08
31 Iteracdo 4 - Importar Sequencia

32 Diagrama de Classes 2,00 32?,08
33 Refinamento dos Casos de Uso 2,00 3R2$i,08
34 Diagramas de Sequéncia 2,00 3R2$i,08
35 Refinamento do DER 2,00 3F;$i,08
36 Validag&o dos Requisitos 2,00 32?,08
37 Iteracéo 5 -Alinhar Sequencia

38 Diagrama de Classes 2,00 33?,08
39 Refinamento dos Casos de Uso 2,00 32?,08
40 Diagramas de Sequéncia 2,00 33?,08
41 Refinamento do DER 2,00 33?,08
42 Validacé@o dos Requisitos 2,00 33?,08
43 Iteracéo 6 -Replicar Sequencia




180

R$

44 Diagrama de Classes 2,00 321,08
R$

45 Refinamento dos Casos de Uso 2,00 321,08
R$

46 Diagramas de Sequéncia 2,00 321,08
R$

47 Refinamento do DER 2,00 321,08
R$

48 Validag&o dos Requisitos 2,00 321,08

43 Iteracdo 7 - Transcricdo de Sequencia
R$

44 Diagrama de Classes 2,00 321,08
R$

45 Refinamento dos Casos de Uso 2,00 321,08
R$

46 Diagramas de Sequéncia 2,00 321,08
R$

47 Refinamento do DER 2,00 321,08
R$

48 Validac&o dos Requisitos 2,00 321,08

49 | Construgao

50 | Iterag&o 1 - Manter Login
R$

51 Desenvolvimento do Banco de Dados 2,00 181,74
R$

52 Desenvolvimento das Classes 2,00 181,74
R$

53 Desenvolvimento das Telas 4,00 363,48
R$

54 Integracdo Classes-Telas 4,00 363,48
R$

55 Testes Unitarios 4,00 363,48
R$

56 Atualizacdo da Documentacdo 4,00 363,48
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57 | Iteragéo 2 - Manter Usuério

58 Desenvolvimento do Banco de Dados 2,00 1F\;3$i,74
59 Desenvolvimento das Classes 2,00 1?3?,74
60 Desenvolvimento das Telas 4,00 3%2,48
61 Integracdo Classes-Telas 4,00 3%?;,48
62 Testes Unitarios 4,00 3%348
63 Atualizacdo da Documentacéo 4,00 3Fé$é,48
64 | Iteracdo 3 - Manter Sequencia

65 Desenvolvimento do Banco de Dados 2,00 1R8$i,74
66 Desenvolvimento das Classes 2,00 1?3?,74
67 Desenvolvimento das Telas 2,00 1Fé$i,74
68 Integracdo Classes-Telas 4,00 3%%,48
69 Testes Unitarios 4,00 3%248
70 Teste Integrados 4,00 3%%,48
71 Atualizacdo da Documentacéo 4,00 3%2,48
72 | lteracdo 4 - Importar Sequencia

73 Desenvolvimento do Banco de Dados 2,00 1%?,74
74 Desenvolvimento das Classes 2,00 1?3?,74
75 Desenvolvimento das Telas 2,00 1%?,74
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76 Integracdo Classes-Telas 4,00 3%2,48
77 Testes Unitarios 4,00 3%2,48
78 Teste Integrados 4,00 3%348
79 Atualizacdo da Documentacéo 4,00 3R6$é,48
80 | Iteracdo 5 - Alinhar Sequencia

81 Desenvolvimento do Banco de Dados 2,00 1%?,74
82 Desenvolvimento das Classes 2,00 1F53$i,74
83 Desenvolvimento das Telas 2,00 1%?,74
84 Integracdo Classes-Telas 4,00 3R6$é,48
85 Testes Unitarios 4,00 3%2,48

R$

86 Teste Integrados 4,00 363,48
87 Atualizacdo da Documentacao 4,00 3%?,48
88 | Iteracdo 6 -Replicar Sequencia

89 Desenvolvimento do Banco de Dados 2,00 1%?,74
90 Desenvolvimento das Classes 2,00 1?3?,74
91 Desenvolvimento das Telas 2,00 1R8§,74
92 Integracdo Classes-Telas 4,00 3%2,48
93 Testes Unitarios 4,00 3%348
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R$

94 Teste Integrados 4,00 363,48
R$

95 Atualizacdo da Documentacéo 4,00 363,48

88 | Iteracdo 7 - Transcricdo de Sequencia
R$

89 Desenvolvimento do Banco de Dados 2,00 181,74
R$

90 Desenvolvimento das Classes 2,00 181,74
R$

91 Desenvolvimento das Telas 2,00 181,74
R$

92 Integracdo Classes-Telas 4,00 363,48
R$

93 Testes Unitarios 4,00 363,48
R$

94 Teste Integrados 4,00 363,48
R$

95 Atualizacdo da Documentacao 4,00 363,48

96 | Transigéo
R$

97 Implantacdo 5,00 1.159,65
R$

98 Finalizacdo do Material de Ajuda 8,00 1.284,32
R$

99 Atualizacdo da Documentacdo do Sistema 4,00 642,16
R$

Total 41.118,68
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