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RESUMO

Um dos grandes problemas dos pesquisadores que trabalham com andlise
laboratorial de dados biologicos é o reconhecimento e a localizacdo de informacdes.
Muitas vezes os pesquisadores se deparam com um grande volume de dados e a
extragdo de informagbes destes dados acaba se tornando uma tarefa ardua e
complexa. Com o intuito de auxiliar na solugéo desse problema, foi desenvolvido o J-
ORFinder, uma ferramenta avancada para reconhecimento de genes codificadores
de proteinas em procariontes, que utiliza técnicas de Inteligéncia Artificial, como
Algoritmos Genéticos para extracdo de caracteristicas e Redes Neurais no
reconhecimento de padrdes. O projeto € dividido em duas partes interdependentes:
Um modulo WEB e um Médulo Desktop. O primeiro € a ferramenta disponivel para o
usuario final, um software que utiliza redes neurais previamente treinadas para
auxilar na identificacdo de genes codificadores de proteinas que pode ser utilizado
pelos pesquisadores através de um browser de qualquer computador conectado a
internet. O segundo é utilizado localmente apenas pelo(s) administrador(es) do
sistema e tem como objetivo exportar redes neurais devidamente treinadas e

configuradas para serem usadas no modulo WEB.

Palavras-chave: ORF, codon, base nitrogenada, bioinformatica, rede neural,

localizacé@o de proteinas no DNA.



ABSTRACT

One of the major problems of the researchers who work with laboratory analysis of
biological data is the recognition and location of information. Often the researchers
are faced with a large volume of data and extracting information from these data has
become an arduous task and complex. In order to assist in the solution of this
problem, has been developed the J-ORFinder, a powerful tool for recognition of
protein encoders genes in procariontes, which uses techniques of Artificial
Intelligence, as Genetic Algorithms for extraction of features and Neural Networks in
recognition of standards. The project is divided into two interdependent parts: A WEB
module and a Desktop module. The first is the tool available to the end user, a
software that uses neural networks previously trained to auxilar in identifying proteins
encoders genes that can be used by researchers through a browser from any
computer connected to Internet. The second is used locally only by the administrator
(s) of the system and aims to export neural networks properly trained and configured
to be used in the WEB module.

Key words: ORF, codon, nucleotide bases, bioinformatics, neural network, protein

pesearch
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1 INTRODUCAO

Recentemente a area de Bioinformatica tem assumido um papel de
destaque no campo de pesquisa em Biologia Molecular. Principalmente em projetos
gue envolvam seglienciamento gendmico e protedmico. A Bioinformatica esta no
centro de uma revolucéo cientifica que analisa, em larga escala, fenébmenos ligados

a vida através de abordagens multidisciplinares.

A quantidade de sequéncias depositadas em bancos de dados publicos, tais
como Genbank, DDBJ e EMBL nos da uma idéia do volume de dados que os
pesquisadores estdo continuamente gerando com 0s projetos supracitados, s6 o
GenBank, por exemplo excedeu 100 gigabases em agosto de 2005.

O principal resultado de projetos de seqienciamento genbémico € a
sequencia completa do Deoxyribonucleic Acid (DNA) de um cromossomo
pertencente a determinado organismo, ou seja, 0 Genoma deste organismo. Esta
sequéncia é formada por um alfabeto composto por quatro letras: A, C, G e T. Estas
letras sdo representacdes dos compostos quimicos chamados de base nitrogenada,
cujos nomes sao, respectivamente: adenina, citosina, guanina e timina. Os genes,
em sua grande maioria, sdo extensdes especificas nestas sequéncias que carregam

a informacao necessaria para se traduzir uma proteina.

Sendo assim, 0 genoma de um organismo, ou seja, sua sequéncia de
bases nitrogenadas do DNA, traz sozinho pouco valor para o pesquisador se este
nao dispuser de poderosas ferramentas computacionais que tenham a capacidade
de mostrar, em meio a uma gigantesca sequéncia de caracteres A C G T, quais
regides sdo genes ou sequéncias regulatorias, ou quais regides nédo tenham sentido
biologicamente. Por isso o reconhecimento de padrdes em cadeias de DNA torna-se
praticamente impossivel sem o auxilio da computacdo. Neste contexto alguns
softwares ja foram desenvolvidos para auxiliar os pesquisadores no seu trabalho.
Entretanto, ao entrar em contato com o Departamento de Bioquimica e Biologia
Molecular do setor de Ciéncias bioldgicas da Universidade Federal do Parana
(UFPR), constatamos que os softwares que estdo atualmente disponiveis para
reconhecimento de genes codificadores de proteinas ndo sao eficazes como

deveriam, ocorrendo, muitas vezes durante o processo de busca, a necessidade de
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utilizar vérios softwares para uma Unica tarefa, além do fato de que a maioria deles
sdo baseados em meétodos estatisticos 0 que torna 0S programas muito

“generalistas”, gerando, neste caso, baixas taxas de acerto (em torno de 80%).

Com o desafio de aumentar este percentual, foi desenvolvido como projeto
de graduacdo, o J-ORFinder. O nome foi resultado de uma fusdo da tecnologia
utilizada com o foco do sistema: “J” de Java, linguagem de programacéo utilizada e
“ORFinder”, localizador de ORFs em inglés. Termo utilizado pelos pesquisadores

para definir os possiveis genes codificadores de proteinas em uma cadeia de DNA.

O diferencial do sistema € a utilizacdo de técnicas de Inteligéncia Atrtificial:
Algoritmos Genéticos para extracdo de caracteristicas e Redes Neurais no
reconhecimento de padrées. O J-ORfinder foi implementado dividido em dois
maodulos interdependentes: Um méddulo Desktop e outro WEB. O médulo Desktop foi
desenvolvido para ser utilizado localmente apenas pelo(s) administrador(es) do
sistema e tem como objetivo exportar redes neurais devidamente treinadas e
configuradas que serdo utilizadas no reconhecimento de ORFs por pesquisadores
no médulo WEB.
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2 FUNDAMENTOS E CONCEITOS

2.1 PREDICAO DE GENES

A palavra predicdo vem do latim praedicatione significa vaticinio,
profecia, prognostico. Objetivo da predi¢cdo genes é identificar regides de DNA que
codificam proteinas. Porém antes de tratarmos diretamente da predicdo de genes
vamos conceituar alguns temas importantes relacionados para facilitar o

entendimento.

2.1.1 Genoma

Um genoma pode ser definido como todo o conjunto de informagdes
genéticas de um organismo, sendo constituido usualmente por uma ou mais
moléculas de DNA, na vasta maioria dos seres, ou Ribonucleic Acid (RNA), no caso

de algumas familias de virus.

2.1.2 Sequenciamento do genoma

O sequenciamento do genoma (DNA) é um processo bioquimico que
determina a ordem dos nucleotideos (adenina A, citosina C, guanina G, timina T,
gue sdo os blocos que constituem a molécula de DNA) em uma amostra. Este
processo pode ser realizado tanto manualmente quanto de maneira automatizada,
através de maquinas sequenciadoras de DNA (DNASequencers). O esquema abaixo
(FIGURA 1) demonstra de maneira simplificada o processo automatizado. Neste
processo o DNA ¢é fragmentado e recebe marcadores que permitem ao
sequenciador identificar os nucleotideos por meio da diferenca de cores entre eles,
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gue fica evidente quando submetidos a raios laser. Os dados obtidos pelos

sequenciadores sao armazenados em meio digital para posterior analise.

TGATTCATC

—_——

Migration of DNA
fragments
Laser’ =

5 Sample/ I:; Buffer
Buffer

- +

Fluorescence
~ detector

FIGURA 1 - ESQUEMA DO SEQUENCIAMENTO DO GENOMA

2.1.3 DNA

Deoxyribonucleic acid (DNA ou ADN em portugués Acido
desoxirribonucléico), € uma molécula organica que contém a “informacédo” que
coordena o desenvolvimento e funcionamento de todos 0s organismos vivos. O seu
principal papel é armazenar as informagfes necessarias para a construcdo das
proteinas e RNA. Os segmentos de DNA que sdo responsaveis por carregar a
informacéo genética sdo denominados genes. O restante da seqiéncia de DNA tem
importancia estrutural ou esta envolvido na regulacdo do uso da informacéo
genética. O DNA é um longo polimero formado por nucleotideos, e nos organismos
vivos, 0 DNA néo existe como uma molécula unica (fita simples), mas sim como um
par de moléculas firmemente associadas. As duas longas fitas de DNA se enrolam

em forma de uma dupla hélice (FIGURA 2).
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FIGURA 2 - DNA OU ADN

2.1.4 Nucleotideo

Nucleotideo (FIGURA 3) é um composto quimico e possui trés partes: um
grupo fosfato, uma pentose (molécula de agucar com cinco carbonos) e uma base
organica. Nas moléculas de DNA a pentose é uma desoxiribose. A base organica,
também conhecida como base nitrogenada, € quem caracteriza cada um dos
nucleotideos, sendo comum o uso tanto do termo sequéncia de nucleotideos quanto
o termo sequéncia de bases. Os nucleotideos estdo presentes em ambas as fitas
da dupla hélice, e sdo unidos os nucleotideos da mesma fita por ligacdes
fosfodiéster e unidos a fita complementar através das pontes de hidrogénio. Em
geral, uma base ligada a um acgucar é chamada nucleosideo e uma base ligada a um

acucar e um fosfato é chamada nucleotideo. Portanto, o DNA pode ser referido

como um polinucleotideo.



2.1.5 Cédon
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Timirg

Filgemenda |

Filamenta 2

Ponte de hidmoinia

FIGURA 3 - ESTRUTURA QUIMICA DO DNA

Codon é a combinacgéo trés a trés dos nucleotideos (bases), que sao as

unidades do coédigo genético. Os quatro nucleotideos

combinados trés a trés

formam 64 codons possiveis, que orientam a montagem dos aminoacidos na

proteina.
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2.1.6 Proteina

Proteinas sdo grandes compostos de unidades menores chamadas
aminoacidos. Os aminoacidos contém carbono, hidrogénio, oxigénio, nitrogénio e
ocasionalmente sulfa (FIGURA 4). Todos os aminoacidos tém um grupo acido e um
grupo amino agregados a um atomo de carbono. Amino € o nhome quimico para a
combinagcao de nitrogénio e hidrogénio nestes compostos. O grupo amino de um
aminoacido pode se unir ao grupo acido de outro aminoacido para formar um
dipeptideo. Esta unido é chamada ligacdo peptidica. Quando mais de dois
aminoacidos se juntam, forma-se um polipeptideo. Uma proteina tipica pode conter
500 ou mais aminoacidos agregados. O tamanho e a forma de cada polipeptideo
determina a proteina e a sua fungdo. Algumas proteinas sdo feitas de varios

polipeptideos. Cada espécie de ser vivo tem suas proteinas caracteristicas.

Grupo
dcido

OUTROS COMPONENTES

— Grupo Aminag

LEGENDA
H_} = atomo de hidrogénio @ = atomo de oxigénio

@ = atomo de nitrogénio G = atomo de carbono

FIGURA 4 - ESTRUTURA QUIMICA DE UM AMINOACIDO

Elas sdo os constituintes basicos da vida, nos animais as proteinas
correspondem a 80% do peso dos musculos desidratados, cerca de 70% da pele e

90% do sangue seco.
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2.1.7 Gene

Genes sao segmentos de DNA (FIGURA 5) com um determinado namero
de nucleotideos (bases) e com uma ordem prépria, constituem uma unidade de
linguagem quimica, e € neles que estdo armazenadas as informacfes para produzir
uma determinada proteina ou controlar uma caracteristica, por exemplo, a cor dos
olhos.

FIGURA 5 - ESQUEMA DE UM GENE

2.1.8 introns

introns, sdo segmentos de DNA de um gene (FIGURA 5) que n&o
codificam qualquer parte da proteina produzida pelo gene e que separa a sequéncia
constituida pelos exons. Podem ser considerados como parte do DNA-lixo.
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2.1.9 Exons

Exons sdo segmento de DNA de um gene (FIGURA 5) que codificam
uma seqiéncia de nucleotideos(proteina). Geralmente sdo adjacentes a um

segmento de DNA né&o codificante, um intron.

2.1.10 ORF

ORF(Open Reading Frames, ou fase aberta de leitura)(FIGURA 6) € uma
regido da sequéncia nucleotidica (DNA) que pode ser um gene. Uma ORF é
caracterizada pela presenca de um start e um stop cédon.

AME&GTEBETMEMEEWBB&EETM&GGEEGTETEGEEEWEGH&EEW&G&E&EE&
TTCGTGTGCCTACAATAACAGGTTCATITGTTGACTTATCAGTTCAGTTAACAAGACAACC AACTGITGA
AGAAGTTAATGCAGCTTTTGAAAAATCAGCTAGCTTAGCACTTAMATATGAAACAGACCCTATCGITICT
TCAGACGTTATTGGTTCATATTATGGTTCAACATITGATTCGACATTAACTAMMATCAMAGAATCAAATG
GLCACAGAATATACAAMATATITGCCTGETATCATAATGAAATGTCTTATACTRCACAATIAATTAGAAC
ATTAACATACTITGCTAMACTAACTAAGTAA]

Start Codon:
Stap Cadon :[AA]

FIGURA 6 — EXEMPLO DE UMA ORF

2.1.11Start c6don

Start codon, é cédon que indica o possivel inicio de uma ORF, o codon
mais comum deste tipo é o ATG. Este cdédon na maioria das proteinas codifica o

aminoacido metionina.
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2.1.12 Stop cédon

Stop cbédon, é codon que indica o possivel final de uma ORF, o stop
cédon pode ser representado por uma das seguintes triplas: TAA, TGA e TAG. O

stop cédon nao codifica aminoéacidos.

2.1.13 Procarionte

Procariontes sado seres vivos que possuem uma constituicdo celular

simples onde o material genético fica disperso no citoplasma.

2.1.14 Eucarionte

Eucariontes sdo seres vivos mais complexos e sofisticados, o material

genético de suas células é separado do citoplasma por uma membrana.

2.1.15 Predicéo

O sequenciamento do genoma €é processo longo e complexo que envolve os

seguintes passos:

* predizer os genes;
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* traduzir as regides codificadoras em proteinas;

« atribuir & fungéo das proteinas baseados na similaridade com sequéncias
ja caracterizadas;

savaliar a fungéo e termos estruturais usando estruturas conhecidas ou

derivadas de modelos.

Dos passos envolvidos no sequenciamento do genoma, apenas a
predicdo do gene sera abordada neste trabalho. Como foi mencionado no inicio,
predicdo significa dar um prognostico, ou seja predizer um gene significa ter a
capacidade de identificar se um determinado seguimento do DNA (ORF) é
codificador de proteina ou ndo. Atualmente existem duas abordagens para se fazer

predicdo de gene, a predicdo por sinal e a predi¢cdo por conteudo.

A predicao de gene por sinal identifica o gene indiretamente, procurando
por um sinal particular associado a este gene. Exemplos de sinais encontrados em

sequéncias de nucleotideos (ORF) séo:

*Regido de inicio de transcricao;

*Regido de término de transcri¢ao;

*Regido de Splice-Junctions;

*Regido de inicio da traducéo (start codons);

*Regido de término da traducao (stop codons).

A predicdo de gene por conteudo reconhece o gene de forma direta,
identificando segmentos de DNA que possuam caracteristicas de regibes

codificadoras. Por exemplo:
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* A presenca de aminoacidos comuns na formacéo de proteinas;
* A existéncia de “preference codons”.

Predizer um gene ndo é um processo trivial, e pode ser dificultado
dependendo da origem do genoma. Basicamente o genoma pode ter duas origens

procarionte e eucarionte.

Em um genoma procarionte a predicdo de gene é facilitada devido a
baixa complexidade de seu material genético, uma vez que ndo ha introns entre os
exons, isto significa dizer que entre o start cédon e o stop codons sO
haverdo cdédons capazes de produzir aminodcidos que por sua vez
constituirdo uma proteina. Ja em células eucariontes as genes geralmente estdo

fragmentados isto € ha introns entre os exons o que dificulta o processo.

Qualguer que seja a abordagem utilizada o uso de recursos
computacionais se faz presente devido o grande volume de dados que séo

manipulados, em especial as técnicas da Inteligéncia Artificial.

2.2 INTELIGENCIA ARTIFICIAL

Segundo Bittencourt (2006, p. 20), Inteligéncia Artificial (IA) € um ramo da
ciéncia da computacdo que foi construido a partir de idéias filosoficas, cientificas e
tecnologicas herdadas de outras ciéncias. O objetivo central da Inteligéncia Artificial
(IA) é a criacdo de modelos para a inteligéncia e a construcdo de sistemas
computacionais baseados nesses modelos. Dentre as diversas linhas de pesquisa
da IA, nos concentraremos em duas que estdo presentes neste trabalho, Algoritmos

Genéticos e Redes Neurais Artificiais.
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2.2.1 Algoritmo genético

Os algoritmos genéticos sdo uma familia de modelos computacionais
inspirados na evolugéo, que incorporam uma solugéo potencial para um problema
especifico (MIRANDA, 2007 p.l1). Eles pertencem a uma éarea da IA chamada
computacdo evolutiva (CE). Os conceitos de computacdo evolutiva tém sido
empregados em uma variedade de disciplinas, desde ciéncias naturais e engenharia
até biologia e ciéncia da computacdo (MIRANDA, 2007 p.1). A idéia basica, surgida
nos anos 50, € simular o processo de evolugcdo natural como um paradigma de
solucdo de problemas (SILVA, 2006 p.1), a partir de sua implementacdo em

computador. As ideais que permitem esta simulagéo sao as seguintes:

* A criacdo de uma populacédo de solucdes, possivelmente obtida na sua
primeira geracdo de modo aleatorio, e na qual os individuos tenham
registrados de modo intrinseco o0s parametros que descrevem uma possivel
solucéo ao problema proposto.

* A criacdo de uma entidade chamada funcéo de avaliacdo capaz de julgar a
aptiddo de cada um dos individuos. Essa entidade n&o precisa deter o
conhecimento sobre como encontrar a solugao para o problema, mas
apenas atribuir uma “nota” ao desempenho de cada um dos individuos da
populacao.

* E, finalmente, a criacdo de uma série de operadores que serdo aplicados a
populacdo de uma dada geracédo para obter os individuos da proxima
geracédo. Estes operadores sdo baseados nos fenbmenos que ocorrem na

evolucao natural. Os principais operadores citados na literatura séo: (i)
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recombinacéo (crossover): operador que simula a troca de material genético
entre 0s ancestrais que, por sua vez, determina a carga genética dos
descendentes; (i) mutacdo: operador que realiza mudancas aleatérias no
material genético; (iii) selecéo (elitismo): permite escolher um individuo ou
par deles para gerar descendéncia.

Para Bittencourt (2006, p. 320), o conceito chave da computacao
evolutiva (CE) € o de adaptacdo que unifica a abordagem quanto ao método de
solugao: uma populacgéo inicial de solu¢des evolui, ao longo de geragdes que séo
simuladas no processo, em direcdo a solucbes mais adaptadas, isto €, com maior
valor da funcao de avaliacdo por meio de operadores de selecao(elitismo), mutacéo

recombinacao(crossover).

2.2.1.1 Populacéo de solucbes

O conjunto de solucdes iniciais pode ser aleatério ou pode ser obtido a
partir de técnicas convencionais para resolver instancias mais simples do problema
que estd sendo tratado. Em termos computacionais as solugbes sédo, geralmente,
representadas por sequéncias binarias. Por outro lado, usando-se solucfes
inicialmente aleatdrias, pode-se usar sempre 0 mesmo algoritmo e 0sS mesmos
operadores. Por outro lado adaptando o conceito de CE a um problema especifico
e empregando solugdes iniciais obtidas por métodos convencionais, € necessario

adaptar os operadores usuais da CE para o problema especifico.

2.2.1.2 Fungéo de avaliagéo

Para definir a funcdo de avaliacdo (fitness), € necessario encontra uma

maneira de codificar as solu¢cdes para um problema que se quer resolver. O
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resultado dessa codificacdo corresponde aos cromossomos na evolucdo natural e é
chamado de gendtipo. A partir desses cromossomos, a funcdo de avaliacdo deve

ser capaz de determinar a qualidade de uma solucéo.

2.2.1.3 Recombinacao

A recombinacdo (crossover) € uma operacdo que se assemelha a
reproducdo sexuada na natureza onde ha troca de material genético, onde um par
de ascendentes da origem a um par de descendentes, e onde cada descendente
herda partes aleatoriamente escolhidas de cada ascendente. A figura 6 exemplifica
a operacao de recombinacdo, onde o gendtipo € representado por uma cadeia de
bits.

Corte

Pail = (100010010110010110100101 | 01110100010101110000)
Pai2 = (J11000100000111110001100 | 10010111001100100100)

Filhol = (100010010110010110100101 | 100101 11001100100104)
Filho2 = (1110001600000111110001100| 01110100010101110000)

FIGURA 7 - EXEMPLO DE RECOMBINAGCAO (CROSSOVER)

2.2.1.4 Mutacéo

A mutacdo é uma operagao que leva a mudanca aleatoria de parte de uma
solugéo. No caso mais simples de cromossomos codificados em binario, a mutagdo

€ a simples inversdo de um bit (FIGURA 7).
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FIGURA 8 - EXEMPLO DE MUTAGCAO

2.2.1.5 Extracao de caracteristicas.

Os Algoritmos Genéticos tém sido bem sucedidos em diversas aplicagdes,
particularmente em problemas de otimizacdo. Tais problemas sédo caracterizados

pela busca de boas solu¢des dentre um numero elevado de possiveis solugdes.

2.2.2 Rede neural artificial

Segundo Cerqueira, Andrade e Poppi(2004, p. 1) rede neural artificial é
o nome dado a um conjunto de métodos matematicos e algoritmos computacionais
especialmente projetados para simular o processamento de informacdes e aquisicao
de conhecimento do cérebro humano. O estudo das redes neurais artificiais é
também conhecido como conexonismo, e é uma das grandes linhas de pesquisa da
IA, os primeiros trabalhos na area datam do ano de 1943. Mais formalmente redes
neurais artificiais (FIGURA 8) podem ser definidas como sistemas paralelos
distribuidos compostos por unidades de processamento simples (nodos ou
neurdnios artificiais) que calculam determinadas fun¢des matematicas (normalmente

nao-lineares).
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FIGURA 9 - REPRESENTAGAO SIMPLIFICADA DE UMA REDE NEURAL ARTIFICIAL

2.2.2.1 Reconhecimento de padroes.

Uma area em que as redes neurais tem grande aplicacdo é o
reconhecimento de padrbes, que tem por objetivo a classificagdo de objetos
(padrées) em um numero de categorias ou classes. O reconhecimento de padrbes
abrange as seguintes fases: a representacdo dos dados de entrada e sua
mensuracdo, a extracdo das caracteristicas e a identificacdo e classificacdo do
objeto em estudo.

2.2.2.2 FAN — Free Associative Neurons

Neste trabalho utilizamos a rede FAN (Free Associative Neurons )
(RAITTZ, 2002) para o reconhecimento de padrdes. Segundo Raittz (2002, p. 3) a
rede FAN combina conjunto difusos e redes neurais para o reconhecimento de
padrées. Ainda segundo Raittz (2002, p. 33), em uma rede FAN cada padrédo de
entrada é expandido para em uma vizinhanca difusa. O grau de similaridade entre a
vizinhanca difusa e o padrédo original de entrada é feito por meio das técnicas
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utilizadas na teoria dos conjuntos difusos. Em FAN, dois principios basicos

fundamentam o processo de representacdo dos dados:

* um padrao representa mais que um simples ponto em termos de

informacéo. Assim, na modelagem sera considerada uma regiao ao redor do padrao;

 cada padrdao contém mais informacdes que vao além dos valores
individuais. Fazendo a correlacdo dos valores das caracteristicas, a performance
pode ser aumentada. O primeiro aspecto esta relacionado com a decomposi¢do do
padrdo; ou seja, a geracdo de uma vizinhanca em torno do padrao de entrada. A
vizinhanca constitui um conjunto de padrdes difusos no espaco de entrada, prOXimos

ao padrao original.

O outro passo no processo de modelagem dos dados € a projecédo de cada
vizinhanca difusa em uma regido que denominada espaco FAN, que consiste em um
conjunto de pontos do espaco. O algoritmo FAN mede a similaridade entre essas
projecdes e as unidades FAN.

Em suma, o processo de modelagem ¢é realizado pelos seguintes

procedimentos:
» decomposicédo do padréo (vizinhanca difusa);
* projecao da vizinhanca difusa.

Como objetivo deste trabalho ndo € descrever a implementacdo da rede
FAN, e sim utilizad-la, dada a sua portabilidade, para maiores esclarecimentos
recomendamos a leitura de (RAITTZ, 2002).
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2.3 METODOLOGIAS DE SITEMAS

2.3.1 Orientacéo a Objeto

A abordagem orientada a objeto traz vantagens para a concepgao e
desenvolvimento de softwares, principalmente complexos e de grande porte, como
por exemplo, os softwares usados na area de bioinformatica. A orientacdo a objetos
modela o mundo real em classes e instancias, onde cada classe € a estrutura de
uma variavel. Nela, sdo declarados atributos e métodos que poderéao ser executados
ou acessados nas instancias da mesma classe. As classes possuem uma funcéo
muito importante na modelagem orientada a objetos: elas dividem o problema,

modularizam a aplicacéo e reduzem o nivel de acoplamento do software.

Devido ao alto nivel de abstracdo que se pode obter, o modelo orientado a
objeto pode ser utilizado desde o inicio da concepcdo do software até seu
desenvolvimento, possibilitando assim facilidade em se relacionar as partes do
sistema aos conceitos que ele implementa, e a implementacdo com as decisdes do
projeto. Isso possibilita uma boa manutencdo do software, durante e apls o
desenvolvimento, porque os dados e as func¢des que pertencem ao mesmo conceito

ficam agrupados.

A orientacdo a objeto prioriza a estrutura de um sistema as suas funcoes,
essa caracteristica € uma das suas principais vantagens porque as func¢des que um
sistema realiza podem sempre mudar com o tempo, enquanto raramente ocorrem

m udangas na estrutura.
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2.3.2 UML — Unified Modeling Language

A Linguagem de Modelagem Unificada (Unified Modeling Language - UML) &
uma linguagem de diagramacdo ou notacdo para especificar, visualizar e
documentar modelos de sistemas de software Orientados a Objeto. Oferece suporte
ao desenvolvimento de software de grande porte através de métodos de anadlise e
projeto, que modelam esse sistema de modo a fornecer a todos os envolvidos uma

compreensao Unica do projeto.

Com a escolha da abordagem orientada a objetos, a utilizagdo da UML traz
a possibilidade de documentacdo adequada das informacdes sobre o sistema,
visualizacdo da estrutura do software através de representacdo gréfica,
especificacdo desde a fase de analise até a fase de implementacdo e testes do

sistema e realizacdo de mapeamento dos modelos gerados.

Por meio de seus diagramas € possivel representar graficamente softwares
sob diversas perspectivas de visualizacdo, dessa forma facilita a comunicagéo de

todas as pessoas envolvidas no processo de desenvolvimento de um sistema.

2.3.3 Arquitetura em Camadas

A utilizacdo da arquitetura de aplicativos em camadas oferece vantagens
como a otimizacdo das habilidades de equipes, a redugédo de custos associados ao

desenvolvimento, além de favorecer a estensibilidade e reutilizacdo do codigo.

A separacao do sistema em camadas possibilita maior facilidade e clareza
na implementacdo da persisténcia de dados, do controle de seguranca, da
comunicacdo em rede e do fluxo de visualizacdo. Essa separagao permite que 0s
sistemas possam ser mais facilmente modificados e estendidos para atender a
novas exigéncias, bem como possibilita que a interface com o usuario apresente

varias visdes de um s6 modelo, sem interferir com a l6gica de negdcio.
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2.3.4 Design Patterns

Os Design Patterns (padrdes de projetos) descrevem solucdes ja testadas
para problemas recorrentes no desenvolvimento de sistemas de software orientados
a objetos. Um padrédo de projeto estabelece um nome e define o problema, a

solucéo, quando aplicar esta solugcéo e suas consequéncias.

Também podem ser definido como uma solucédo para um problema em um
determinado contexto. Em termos de orientacdo a objetos, eles identificam classes,
instancias, seus papéis, colaboracdes e distribuicdo de responsabilidades.

A sua utilizagcdo € importante porque esses padrdes ja foram testados; eles
refletem a experiéncia, o conhecimento adquirido e as idéias de desenvolvedores
gue tiveram sucesso utilizando-os em seus proprios trabalhos. Design Patterns sdo
reutilizaveis, pois provéem uma solucéao pronta que pode ser adaptada a diferentes

problemas, conforme necessario.

Sua utilizacao forgca uma forma otimizada e clara de comunicagao entre 0s
desenvolvedores, documentacdo e maiores possibilidades de exploracdo para
alternativas de solucdes para o projeto. Melhora a qualidade geral do programa, pois
reduz a complexidade do codigo oferecendo uma abstracéo das classes e instancias
e proporciona reducao no tempo de aprendizado de novas bibliotecas ou fungdes.
Também acarretam um vocabulario comum de desenho, facilitando a comunicacao,

documentacéo e aprendizado dos sistemas de software.

2.3.4.1 MVVC — Model-View-Controller

O design pattern MVC (Model-View-Controller, ou modelo-visdo-controlador)
permite a separacdo do modelo de dados das vérias formas que o dado pode ser
acessado e manipulado. Um sistema MVC é dividido em modelo de dados, conjunto
de visbes e conjunto de controladores. MVC é util principalmente para aplicacdes

grandes e distribuidas, em que dados idénticos séo visualizados e manipulados de
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formas variadas. A chave para o MVC é a separacdo de responsabilidades: as
visbes fornecem a interface do usuario, os controladores sédo responsaveis por
selecionar uma visao apropriada e por fazer alteracbes no modelo de dados, e o

modelo é responsavel por representar os dados-base da aplicacgéo.

2.3.4.2 DAO — Data Access Object

O design pattern DAO (Data Access Object, ou objeto de acesso a dados)
implementa o mecanismo de acesso que trabalha com a base de dados.
Basicamente, age como um "adaptador" entre o negoécio e a base de dados,
separando a logica de acesso a dados da légica de negdcio, ele é responsavel por
recuperar e persistir os dados. Esse pattern permite adaptacdo a diferentes

esquemas de armazenagem de dados sem afetar os componentes de negdcio.

2.3.4.3 VO — Value Object

VO (Value Object) € um objeto Java utilizado para armazenar informacoes.
Quando a aplicacéo precisa trazer uma quantidade de informagdes significativa de
um servico remoto, fazer essa busca trazendo uma informacéo por vez acarretaria
em alto custo de rede e de desempenho. Entdo, uma Unica requisicdo de rede traz
todos os dados, que ficam armazenados no VO, minimizando assim o namero de
conexfes com o servidor remoto. Também pode ser utilizado para enviar
informacgdes que serdo armazenadas na base de dados, remetendo um conjunto de

informacdes que serao persistidas no banco de dados.



38

2.3.4.4 Singleton

O design pattern Singleton se refere a uma classe que tem uma Unica
instdncia e um Unico ponto de acesso a essa instancia. Ela pode ser estendida e
utilizada sem que seu codigo seja modificado. E utilizado para representar algo

Unico em um sistema.

2.3.4.5 Intercepting Filter

Esse pattern refere-se a uma classe que recebe todas as requisicoes
HyperText Transfer Protocol (http) que sdo efetuadas para o container web, essas
requisicdes sao “interceptadas” antes de chegar ao seu destino e também depois de
serem processadas pelas classes correspondentes. Esse pattern € usado
geralmente para realizar controle de acesso na aplicagéo, logging dos acessos entre

outras acgoes.

2.3.4.6 Front Controller

Possibilita que a aplicagdo tenha um Unico ponto de acesso, esse ponto
recebe as requisicbes que sdo enviadas pelas camadas de apresentacdo e em
seguida encaminha essa requisi¢cdo para o componente de negocio que ira realizar o
processamento necessario. Como a aplicagcdo possui um unico ponto de acesso, a
manutencdo do sistema se torna mais facil de ser realizada. Além disso o sistema

pode expandir-se de maneira organizada.

2.4 TECNOLOGIA E SOFTWARE
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2.4.1 Java SDK

Verséo: 6
Licenga: Open-source

O Java SDK (Software Development Kit) € um pacote de desenvolvimento
Java fornecido pela Sun Microsystems. Constitui um conjunto de programas que
engloba compilador, interpretador e utilitarios como debbugers, fornecendo um

pacote de ferramentas basicas para o desenvolvimento de aplicacdes Java.

2.4.2 Netbeans

Versdo: 5.5.1
Licenca: Open-source

Ambiente de desenvolvimento integrado (IDE) para mdltiplas linguagens e
plataformas. Possibilita o desenvolvimento de diversos programas, aplicativos e
ferramentas, de forma otimizada e padronizada. Oferece uma estrutura flexivel com
varias ferramentas que auxiliam no processo de desenvolvimento, como editores de:
HyperText Markup Language (html), css, javascript, entre outros recursos que o

tornam uma das ferramentas mais produtivas para o desenvolvimento de software.

2.4.3 Tomcat

Versao: 5.5

Licenga: Open-source
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O Tomcat é um servidor de aplicagdes Java para web. E desenvolvido com
codigo aberto dentro do conceituado projeto Apache Jakarta e oficialmente
endossado pela Sun, como a Implementacdo de Referéncia para as tecnologias

Java Servlet e JavaServer Pages (JSP).

O Tomcat € robusto e eficiente o suficiente para ser utilizado mesmo em um
ambiente de producgdo. Tecnicamente o Tomcat € um container Web, cobrindo parte
da especificacdo Java 2 Enterprise Edition (J2EE) com tecnologias como Servlet e
JSP, tendo também a capacidade de atuar como servidor Web/HTTP, ou pode

funcionar integrado a um servidor web dedicado.

2.4.4 PostgreSQL

Versao: 8.2.4
Licenca: Open-source

Sistema gerenciador de bancos de dados (SGBD) relacional e orientado a
objetos. Oferece mecanismos eficientes de seguranca e integridade de dados, além
de suportar quase todas as instru¢des da Structured Query Language (SQL) e ser
de distribuicéo livre. O PostgreSQL €é extremamente robusto e confidvel, além de ser
flexivel e rico em recursos. E considerado objeto-relacional por implementar, além
das caracteristicas de um SGBD relacional, algumas caracteristicas de orientacéo a

objeto, como heranca e tipos personalizados.

2.4.5 PgAdmin Il

Versao: 1.6.3

Licenca: Open-source
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Abrangente ferramenta para gerenciamento de bases de dados PostgreSQL,
projetado para atender as mais diversas necessidades, desde escrita de consultas
SQL simples até construcédo de bases de dados complexas, com suporte aos mais
recentes recursos do PostgreSQL. Desenvolvido por uma comunidade de
especialistas em bancos de dados em todo o mundo, disponivel em mais de trinta

idiomas.

2.4.6 JDBC
Versao: 4
Licenca: Open-source
Versao do driver: 8.2-505 JDBC 4
Licenca do driver: BSD

Java Database Connectivity (JDBC) € uma Application Programming
Interface (API) para execucdo e manipulacéo de resultados a consultas SQL atraves
de Java, fazendo o envio de instrucbes SQL para qualquer banco de dados
relacional. Define classes Java que permitem ao programador o processamento dos
resultados dos comandos SQL emitidos. Pode ser utilizada com diferentes tipos de

bancos de dados.

2.4.7 JUDE - Java and UML Developer Environment

Versao: 5.0.1
Licenca: Open-source

JUDE (Java and UML Developer Environment) é uma poderosa ferramenta
grafica para modelagem UML. Suporta modelagem de softwares orientados a objeto

desenvolvidos em Java. Possui caracteristicas como adicdo de métodos no
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diagrama de sequéncia e a reflexdo dessa alteracdo no diagrama de classes.

Apresenta boa performance.

2.4.8 DBDesigner

Versao: 4.0.5.6
Licenca: Open-source

Ferramenta visual de modelagem de banco de dados. E multi-plataforma,
oferece suporte a varios tipos de banco de dados, permite engenharia reversa,
possibilita criagdo de relacionamentos e tabelas de forma visual, além da importacéo

de informacdes de bancos de dados existentes.

2.4.9 JSP

Especificacao: 2.0
Licenca: Open-source,

Sob os termos de uso da Sun Microsystems JSP (Java Server Pages) € uma
tecnologia utilizada no desenvolvimento de aplicagbes para Web. Pelo fato de ser
baseada na linguagem de programacéo Java, tem a vantagem da portabilidade de
plataforma, que permite a sua execucdo em diferentes sistemas operacionais.
Permite ao desenvolvedor de péginas para internet a producdo de aplica¢cdes que
acessam 0 banco de dados, manipulam arquivos no formato texto, recuperam
informacbes a partir de formularios e também informacdes sobre o visitante e o

servidor.
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2.4.10 HTML

Especificacao: 4.01

Licenca: Sob os termos de utilizagcdo da World Wide Web Consortium(W3C)
o HTML (HyperText Markup Language, ou linguagem de formatacdo de hipertexto)
trata-se de uma linguagem de marcacéao utilizada para produzir paginas na internet.
Documentos HTML séo feitos para prover estrutura logica da informacéo destinada a

apresentacao de paginas da rede mundial de computadores.

2.4.11 CSS - Cascading Style Sheet

Versao: 2.1

Licenca: Sob os termos de utilizacdo da W3C World Wide Web Consortium
CSS (Cascading Style Sheet, ou folha de estilo em cascata) € um mecanismo
simples para adicionar estilos (fontes, cores, espacamentos) aos documentos Web.
O uso de CSS permite separar a marcagdo HTML da apresentacao do site, ou seja,
o HTML destina-se unicamente a estruturar e marcar o contetdo, enquanto a CSS

fica responsavel pela parte visual do documento.

2.4.12 JSTL - JSP Standard Tag Library

Versédo: 1.1 para JSP 2.0

Licenca: Open-source, sob os termos de uso da Sun Microsystems JSTL
(JSP Standard Tag Library) consiste em uma colecdo de bibliotecas, cada uma com
um proposito bem definido. Permitem que paginas JSP sejam escritas sem codigo
Java, aumentando assim a legibilidade do codigo e a interagdo entre
desenvolvedores e web designers.
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2.4.13 Log2Java

Versao: 1.2.13
Licenca: Open-source

Framework de logging de mensagens utilizado para indicar o comportamento
de determinada aplicagdo. Tem como caracteristicas a flexibilidade e rapidez de
geracdo de logging em tempo de execucdo, sem inserir grandes custos de
desempenho para a aplicagdo. A importancia do logging pode ser notada em fases
de desenvolvimento, para atividades de rastreamento, passando principalmente por
fases de testes e integracdo. Entretanto, seu maior uso € pos-implantacdo, para

trace de acompanhamento e verificagdo do funcionamento da aplicacéo.

2.4.14 XML

Versao: 1.0
Codificacdo: UTF-8

Licenga: Sob os termos de utilizagdo da W3C World Wide Web Consortium
o XML (eXtensible Markup Language) € uma linguagem universal que permite a
troca de informagfBes de forma estruturada através da Internet. Permite que os
desenvolvedores transportem dados de um servidor para outro da rede de forma

transparente e organizada.

2.4.15 JavaDB

Versao: 10.2.2.0

Licenca: Open-source
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JavaDB é um banco de dados relacional escrito em Java. Possui suporte a
store procedure, triggers entre outros recursos. Por ser escrito em Java ele é
portavel e pode ser executado em qualquer plataforma que possua uma Maquina
virtual java (JVM). Além da portabilidade outras caracteristicas que ele possui € a
seguranca, facilidade de uso e também o seu tamanho reduzido, com apenas 2 Mb
de espaco em disco ja € possivel executa-lo. Por essas caracteristicas ele tornou-se

uma das melhores solu¢des open-source de banco de dados embarcado.

2.4.16 Jfreechart

Verséo: 1.0.5
Licenca: Open-source

E uma opcao open-source de biblioteca grafica escrita 100% em Java. Com
o Jfreechart é possivel confeccionar graficos de qualidade profissional de maneira
facil e rapida. Entre as suas vantagens destacam-se a possibilidade de exportacéo
para formatos png (Portable Network Graphics), jpeg (Joint Photographic Experts
Group) e SVG (Scalable Vectorial Graphics) , também integracdo com componentes
graficos swing. Outra caracteristica que deve ser mencionada é a sua

documentacdo que € bem completa e detalhada.

2.4.17 Commons-Math

Verséo: 1.0
Licenca: Open-source

Conjunto de bibliotecas mateméticas do conceituado grupo Apache. A
commons math possui classe e métodos prontos para se trabalhar com operacoes

gue envolvam calculos estatisticos e outros calculos matematicos.
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2.4.18 Commons-FileUpload

Versao: 1.2
Licenca: Open-source

A APl Commons-FileUpload é uma biblioteca do grupo Apache para upload
de arquivos para aplicacdes web. Com essa biblioteca o envio e recepgao de
arquivos através de servlet se torna uma tarefa facil de ser realizada. Com um
conjunto de classes especificas que acompanham a biblioteca, o processo de
recepcdo do arquivo e gravacdo do mesmo em uma base de dados pode ser

realizado com poucas linhas de codigo.

2.4.19 JFan

Versao: 2.0
Licenca: Sob os termos de utilizacdo da UFPR

API escrita em Java que foi desenvolvida por alunos do curso de graduacao
em Tecnologia em Informatica da UFPR. A JFan € uma APl que possibilita a
consulta a uma rede de Free Associative Neurons (FAN) que tenha sido previamente
treinada, com isso a integracéo de redes neurais em projetos de software ocorre de

maneira mais rapida e facil.

2.4.20 EasyFan

Versao: 2.0

Licenca: Sob os termos de utilizacdo da UFPR



47

O EasyFAN foi desenvolvido por alunos do curso de graduacédo de
Tecnologia em Informéatica da UFPR. E uma ferramenta pronta para ser utilizado por
iniciantes da area de Inteligéncia Artificial, mais precisamente reconhecimento de
padrdes, bem como por pessoas experientes que desejarem conhecer e explorar os
beneficios da técnica FAN. Possui modelos de “wizard” e também permite refinar e
avaliar o treinamento, explorando o monitoramento eficiente da rede apresentado

em forma de tabelas e graficos.

2.4.21 JavaMall
Versao: 1.4.1
Licenca: Open-source

O JavaMail é um framework desenvolvido pela Sun, independente de
plataforma, que fornece uma maneira simples de se integrar envio de e-mail a
aplicacoes. Com o JavaMail é possivel construir aplicacées que fornecam o servigco
de envio de e-mail de modo rapido e seguro. Possui suporte a conexdes Simple Malil

Transfer Protocol (smtp) autenticadas entre outras funcionalidades.

2.4.22 BioJava

Versao: 1.5
Licenga: Open-source

E um framework escrito em Java para processar dados biologicos. Inclui
uma série de recursos como manipulacdo de sequéncias biologicas, verificacdo de
arquivos com genes, ferramentas para fazer andlise de dados biol6gicos entre

outros recursos disponiveis. Atualmente é o principal framework Java para trabalhar
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com bioinformatica, possui uma comunidade de usuérios ativa e a cada dia sdo

acrescentados novos recursos.

2.4.23 Subversion

Versao: 1.4
Licenca: Open-source

Subversion, também conhecido por SVN, é um sistema de controle de
versdo desenhado especificamente para ser um substituto moderno do CVS. Possui
varios recursos como operacdes de commit verdadeiramente atémicas, integracéo
com WebDAYV, baixo custo de processamento na mudanca de diretorios e

tratamento eficiente de arquivos binarios.

2.4.24 Tortoise

Versao: 1.4.4
Licenga: Open-source

E um dos clientes que existem para o Subversion, roda exclusivamente em
ambiente Windows possuindo grande integracdo com o Windows Explorer. Com o
Tortoise pode-se fazer commit e update de maneira rapida e facil. E uma das
melhores ferramentas que existe para trabalhar com o Subversion, pois foi

desenvolvido pela mesma comunidade de desenvolvedores.



49

3 SOLUCAO PROPOSTA

O J-ORFinder é um sistema para ser usado em pesquisas de dados
biolégicos, mais especificamente na catalogacdo de genes codificadores de
proteinas no genoma (codigo de DNA) de seres procariontes, possibilitando que
pesquisadores identifiguem genes e até mesmo descubram novos genes que ainda

nao foram catalogados no meio cientifico.

O projeto é dividido em duas partes interdependentes: Um modulo WEB e
um Médulo Desktop. O primeiro é a ferramenta disponivel para o usuario final, um
software que utiliza redes neurais para reconhecimento de ORFs que pode ser
utilizado pelos pesquisadores através de um browser de qualquer computador
conectado a internet. O segundo é utilizado localmente apenas pelo(s)
administrador(es) do sistema e tem como objetivo exportar redes neurais
devidamente treinadas e configuradas para serem usadas no médulo WEB. Para o
treinamento destas redes neurais € prevista a utilizacdo do sistema EasyFan e o0s
dados utilizados neste treinamento sdo gerados pelo J-ORFinder Desktop que

implementa técnicas de computacao evolutiva para a extragdo de caracteristicas.

3.1 MODULO DESKTOP

(o

‘ ORF Base ‘ J-ORFinder € uma ferramenta avangada para localizagdo de
proteinas. Nesse modulo desktop vocé podera treinar os modelos de
reconhecimento, através de técnicas de inteligéncia artificial, para
Algoritmo Genético encontrar desde proteinas de maneira geral ate proteinas especificas

dentro do DNA.

‘ Depois de executado o treinamento dos modelos de reconhecimento,
eles devem ser exportados para o modulo web. No qual entdo sera

possivel localizar as proteinas dentro dos genomas desejados.

‘ Gabarito

ORF Treino

‘ Gerar Tabela Treino ‘ {r(
- &
e | | 57 J)-ORFinder

‘ Rede Neural ‘

FIGURA 10 - TELA INICIAL DO MODULO DESKTOP
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O moddulo Desktop tem como objetivo gerar um arquivo XML contendo a
rede neural e os gabaritos que deram origem as caracteristicas que foram usadas
para o treinamento desta rede. Cada gabarito € um conjunto de nameros inteiros
gue combinados com uma ORF (possiveis genes codificadores de proteinas) gerara
uma caracteristica que € um numero de dupla precisdo. Da biologia, cada ORF é
formada por um conjunto de cédons e cada coédon € formado por 3 bases
nitrogenadas. Como sdo 4 bases nitrogenadas possiveis (A, C, T e G),
matematicamente existem 64 possiveis cédons diferentes. Para que este conjunto
de codons seja uma ORF, necessariamente, o primeiro cédon deve ser um codon
start e o Ultimo um cddon stop. O cédon start mais comum € o ATG e os codons stop
conhecidos sdo os TGA, TAG e TAA. Mas nem toda ORF, ou seja, parte do DNA
entre um codon start e stop é uma regi&o codificadora de proteina. E para fazer esta

distingdo que o sistema foi desenvolvido.

3.1.1Algoritmo Genético

Os gabaritos citados anteriormente sdo o resultado do processamento do
Algoritmo genético sobre ORFs previamente cadastradas no sistema. Estas ORFs
gue servirdo de base para o Algoritmo Genético (AG) foram chamadas por nés de
ORFs Base. O objetivo do AG implementado no sistema € extrair o padréo existente
destas ORFs base. Por isso, a escolha destas ORFs base deve ser feita
cuidadosamente. Todo processamento do AG deve ser feito em cima de uma ORF
base real, ou seja, uma ORF codificadora de proteina de algum organismo
conhecido pelo pesquisador. O AG aceita também que seja feito o processamento
baseado em duas ORFs Base, neste caso ele busca diferenciar uma ORF da outra,
por este motivo, é recomendavel que uma ORF seja codificadora de proteina e a

outra nao.

3.1.1.1 Método de escolha
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O método de escolha dos individuos para reproducéo nos AGs é parte vital e

determinante para se alcancar uma boa solucéo.

O método da “roleta”, € hoje 0 método mais comum para selecdo de
individuos em Algoritmos Genéticos e pode ser eficiente para alguns tipos
especificos de problemas em comparacdo com outros métodos como o Deterministic
Sampling e 0 método do Torneio, como pode ser observado em Soares(1997, p. 93)
“Algoritmos Genéticos: Estudos Técnicas e Aplicagcbes”. Apesar disso este método
da margem para um conhecido problema enfrentado na implementacdo de AGs: a
Convergéncia Prematura. Este problema acontece pela falta de diversidade causada
pelo método, pois cromossomos menos aptos acabam tendo baixissimas chances
de serem escolhidos para se reproduzir, isso faz com que toda a populagéo acabe
convergindo para uma solucdo chamada de Maximo local, onde pouco se varia de
um cromossomo para outro. No intuito de resolver este problema o nosso professor
orientador Dr. Roberto Tadeu Raitzz, projetou um novo algoritmo de selecéo, ainda
nao conhecido pela comunidade académica, que tem como diferencial, deixar as
chances de cada individuo proporcional a sua colocacéo geral na populacao e nao a
sua nota. Dessa forma diminui-se a discrepancia nas chances de escolha entre os
melhores e os piores individuos tornando as proximas geracfes mais diversificadas

e com maior chance de chegar a uma solugéo global para o problema.

Inicialmente, deve-se ordenar a populacdo em uma lista em ordem
decrescente por nota, por exemplo: caso uma populacao tenha 100 individuos, a de
maior nota estara no indice 0, a de segunda maior nota no indice 1 e assim por
diante até de menor nota que estara no indice 99. Feito isso, deve-se sortear um
indice pseudo-aleatdrio de 0 a 99. Este indice tende a ser um ndmero mais proximo

de 0 como se pode observar no algoritmo abaixo implementado em Java:

return (int) (this.tamPopulacao *
Math.pow(Math.random() , expoenteiorteio)):

FIGURA 11 - METODO EM JAVA PARA GERACAO DE INDICE PSEUDO-ALEATORIO
PARA O AG (FUNCAO DE SORTEIO)
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O método pow da classe Math ir4 retornar o resultado do primeiro argumento
elevado ao segundo argumento. O primeiro argumento (Math.random()) no caso é
um numero aleatoério entre 0 e 1, e 0 segundo (expoenteSorteio) € uma constante
pré-estabelecida que deve ser um numero maior que 1 e, segundo o professor
Raitzz, preferencialmente menor que 2 para que ndo diminua demais as chances
dos menos adaptados, gerando, conseqientemente, a falta de diversidade da
populacdo. Isso pode ser explicado matematicamente da seguinte forma: Sempre
que se eleva um numero entre 0 e 1 a uma potencia positiva maior que 1, o
resultado tendera a 0, sendo que, esta tendéncia é diretamente proporcional ao valor
da poténcia, ou seja, quanto maior esta poténcia maior a tendéncia do resultado a 0.

Obviamente, que o resultado da funcdo de sorteio ndo ser& um numero
inteiro na maioria dos casos, por isso é utilizada apenas a porcdo inteira deste
resultado( return (int)). Este valor obtido, entdo, sera utilizado como indice para a
escolha de um *“pai” na populacdo ordenada anteriormente. Desta forma, as
solugdes com maiores notas tém mais chances de serem selecionadas, sendo que,
o0 numero indice sorteado pelo método tende a ser baixo e a populacdo esta
ordenada de forma decrescente de acordo com a nota.Com uma solucdo “pai”
selecionada, um novo numero pseudo-aleatério € gerado (a partir da mesma fungao)

para a selecdo da “mée”.

3.1.1.2 Processando o AG

Durante o processamento, durante o processamento do algoritmo genético o
pesquisador pode visualizar a estrutura e a nota do melhor individuo gerado pelo AG
até o momento. No nosso caso cada individuo é um gabarito, e no final do
processamento sera escolhido o melhor gabarito gerado de todas as geragdes do
AG. O pesquisador podera também acompanhar o andamento do processo atraves
da barra de tarefas, e botdes parar, continuar e reiniciar o processamento. Além de

visualizar o grafico S sem que o processamento seja interrompido.
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3.1.2 O gréfico S

E o alinhamento em ordem crescente da traducdo dos codons (64 possiveis)
pelos seus respectivos nimeros atribuidos pelo gabarito. Segundo Raittz o grafico S
ocorre com frequéncia em se tratando de padrdes bioldgicos. No nosso caso, quanto
maior a curvatura do grafico, melhor o gabarito, ou seja, maior a propensao deste
gabarito gerar uma caracteristica diferenciavel quando combinada com uma ORF do
tipo que deu origem a ele. Por exemplo, supondo que um gabarito seja processado
e gerado tendo uma ORF codificadora de proteina do tipo x como base. Se ele for
um bom gabarito, ele tendera a gerar um namero mais alto combinado a uma outra
ORF proteina de tipo x do que com outras ORFs de outros tipos quaisquer ou ORFs

nao codificadoras de proteinas.
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FIGURA 12 - EXEMPLO DE GRAFICO S



54

3.1.3 Tabela treino

Cada tabela treino é uma relagéo de todas as caracteristicas geradas a partir
da combinacéo de gabaritos com ORFs treino. Para que uma rede neural possa ser
devidamente treinada no EasyFan, duas tabelas treino devem ser geradas a partir
de mesmos gabaritos e ORFs treino distintas. Apos serem geradas as tabelas

devem ser exportadas para arquivo texto.

3.1.4 A rede neural

ApoOs as duas tabelas treino terem sido exportadas pelo J-ORFinder, o
EasyFan deve ser iniciado para comecar o treinamento da rede neural. Para isto
uma das tabelas treino deve ser carregada como conjunto de treinamento e a outra

como conjunto de teste no EasyFAN.

Arquiva Configuragdes Ajuda

IFEIEIEIEIEA

||EasyFAN | Treinamento | Teste | Validagdo | Classificagdo

FIGURA 12 - TELA INICIAL DO SISTEMA EASYFAN
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Apos treinar a rede, durante um determinado periodo de tempo, o
pesquisador deve exporta-la para arquivo. Feito isso a rede exportada deve ser
cadastrada no J-ORFinder informando uma das duas tabelas treino que foram
utilizadas no seu treinamento. Através da tabela treino informada o J-ORFinder
acessa 0s gabaritos que deram origem a ele e monta um unico arquivo XML com a
rede neural exportada pelo EasyFan juntamente com os gabaritos que geraram 0sS

dados (tabela treino) utilizados no seu treinamento.

3.2. MODULO WEB

O Médulo WEB é o produto final do projeto. E a ferramenta que ficara
disponivel aos pesquisadores na internet e que utilizara as redes neurais exportadas
pelo médulo desktop no reconhecimento das ORFs.

3.2.1Importagéo das redes neurais

7z

Como serd mostrado a seguir, para realizar uma busca por ORFs é
necessario que se escolha uma das redes neurais disponiveis no sistema. Estas, por
sua vés, sdo cadastradas e mantidas pelo administrador do sistema, assim sendo,
para cadastrar uma nova rede no sistema, basta ter o arquivo xml exportado pelo
modulo Desktop e estar logado como administrador no J-ORFinder WEB. Apds
cadastrada, a rede estard disponivel para ser usada por todos os usuarios do
sistema. Como o sistema nao tem razéo de existir sem redes neurais cadastradas,
ao instalar o sistema uma rede € cadastrada automaticamente e posteriormente o
sistema permite que sejam excluidas redes neurais desde que pelo menos uma rede

sempre exista em sua base de dados.
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3.2.2 Funcionamento

O sistema exigira um cadastro prévio simples para o pesquisador. Apds o
cadastro, cada usuario podera utilizar o sistema com o0 seu login e senha
cadastrados. O J-ORFinder WEB foi desenvolvido de modo que o0s usuarios
trabalhem com o conceito de projeto e pesquisa, sendo que cada usuario podera
criar varios projetos e cada projeto conter varias pesquisas. A cada nova pesquisa o
usuario devera preencher o campo DNA com o codigo genético que ele pretende
efetuar a busca por ORFs, informar o nome da pesquisa, um tamanho minimo em
cédons para as ORFs e escolher dentre as redes neurais disponiveis qual sera

utilizada na busca.

3.2.3 Busca e reconhecimento das ORFs

A partir do momento em que 0s campos ja estado preenchidos o usuario pode
clicar no botdo Processar. Neste momento, primeiramente o sistema fara a leitura do
codigo DNA 6 vezes: 3 vezes em uma dire¢cdo e mais 3 vezes na dire¢do inversa
que é o cdodigo complementar do DNA. Isso ocorre porque os codons possuem 3
bases nitrogenadas e a leitura do cédigo genético pode comecar em 3 posicdes

diferentes como mostra a ilustracédo a baixo.

T GA—
ATG—
57— AT GACGAGAGAGCASCCATTTTAG- 3T
3T-TACTGCTCTOTCGTOGET ARAATC-5T
AT
The six reading

frames of DNA AAA

FIGURA 14 - ILUSTRACAO DE LEITURA DO CODIGO GENETICO (EXTRAIDA DE
HTTP://IMEMBERS.COX.NET)
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Em cada uma das linhas de leitura, o sistema encontra, através dos codons
start e stop, todos os ORFs do DNA submetido. Cada ORF, entéo, é submetida a um
processo de extracdo de caracteristicas, onde cada um dos gabaritos relacionados a
rede neural escolhida é combinado com a ORF encontrada gerando uma
caracteristica (nUmero de dupla precisado). Este conjunto de caracteristicas, também
conhecido por conjunto de classificagdo, por sua vés, € submetido a rede neural
escolhida que ira classificar de acordo com o seu conhecimento a qual classe
pertence a ORF. Por exemplo, se a ORF submetida é um gene codificador de
proteina ou ndo, ou se € um gene codificador de um tipo de proteina especifico,
como é o caso dos ORFs do tipo NIFH. Isto depende do objetivo da rede.

Para a implantacdo desta parte do projeto, foi utlizada a biblioteca
JFAN. Esta biblioteca que é parte essencial do projeto EasyFan, permite que as
redes treinadas no EasyFan possam ser utilizadas em outros softwares quaisquer
em linguagem Java. A JFAN foi originalmente projetada para ler os conjuntos de
dados de classificacédo a partir de arquivos. Isto foi um problema constatado durante
o projeto, ja que no J-ORFinder WEB, os dados para classificacao extraidos de cada
ORF sédo armazenados em memoria e a gravacdo em arquivo poderia inviabilizar o
projeto, devido ao alto custo de processamento gasto nesta tarefa. Por este motivo,
nesta parte do projeto foi fundamental a participacdo do tecnélogo e membro da
equipe do EasyFan Filipe Pais Lenfers. Ele desenvolveu e nos disponibilizou uma
nova versao da biblioteca JFAN capaz de ler conjuntos de dados de classificacédo a

partir de estruturas Java em memoaria, 0 que solucionou o nosso problema.

Apos todos ORFs terem sido encontrados e suas caracteristicas extraidas e
submetidas a rede neural, € mostrado ao pesquisador, o resultado de todo o
processamento: Todos os ORFs encontrados e a classificagdo de cada um deles de
acordo com a rede neural utilizada. Como pode ser visto na figura a baixo, cada
ORF é expresso por uma linha proporcional ao seu tamanho real (Quantidade de
coédons) e o resultado da rede diferenciado através de cores: Preta para reconhecido

e Vermelha para nao reconhecido.

A pesquisa fica salva no banco e pode ser acessada quando quiser pelo
pesquisador. Ao clicar em cima de qualquer uma das ORFs da pesquisa, 0 sistema

mostrara uma tela de informacgbes sobre a ORF, onde o0 pesquisador podera alterar
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a classificagdo da ORF caso nao concorde com a classificacdo da rede neural e
também inserir uma observacdo sobre a ORF. Além destas funcionalidade o
pesquisador podera fazer uma consulta a base de dados do National Center for
Biotechnology Information(NCBI), escolhendo alguns paréametros especificos e

clicando no boté&o procurar.



4 ESPECIFICACAO TECNICA

4.1 DESKTOP

4.1.1 CASOS DE USO

Conforme demonstrado no apéndice 1.

4.2 WEB

4.1.2 CASOS DE USO

Conforme demonstrado no apéndice 2.

4.3 BANCO DE DADOS

4.3.1Diagrama Entidade-Relacionamento/ Desktop

Conforme demonstrado no apéndice 14.

4.3.2 Dicionario de dados/Desktop

Conforme demonstrado no apéndice 16.

4.3.3 Diagrama Entidade-Relacionamento/ Web
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Conforme demonstrado no apéndice 15.

4.3.4 Dicionario de dados/Web

Conforme demonstrado no apéndice 17
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5 DEPENDENCIA DO SISTEMA

Para o seu funcionamento o J-ORFinder Deskop depende do Java 6.0 ou
superior e também do EasyFAN. Ja o modulo Web depende do container web
tomcat 5.5 ou superior, banco de dados postgres versdo 8.2 e também de um

browser.
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6 IMPLEMENTACOES FUTURAS

* Buscar uma integracdo maior com o NCBI e outros bancos de dados mundiais

de proteinas;

e Suporte a um numero maior de formatos no momento da visualizagdo da

consulta;
* Internacionalizacédo da aplicacao;

* Modo administrativo para visualizar informacdes sobre percentuais de acertos

das pesquisas em andamento;

» Portar a aplicagdo para trabalhar em cluster e suportar grandes volumes de

dados;
* Integrar o J-ORFinder com outras ferramentas utilizadas pelos biélogos;

* Mostrar informagfes gerenciais aos usuarios do sistema sobre o andamento

de um determinado projeto ou de uma pesquisa especifica.
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7 RESULTADOS E CONCLUSOES

7.1 COMPARACOES DE GABARITOS

Quando terminamos a implementacdo do nosso algoritmo genético néo
estavamos certos se ele estava efetivamente gerando bons gabaritos ou néo.
Geralmente algoritmos genéticos trabalham em determinados problemas para gerar
solucBes que sdo facilmente classificaveis a olho nu como boas ou ruins. E o caso
de problemas de calculo de rotas, posi¢cdes geograficas, etc. Este claramente ndo
era 0 nosso caso. Como poderiamos entdo avaliar um simples conjunto de 64

ndmeros inteiros?

Dois anos antes de orientar 0 nosso projeto o professor Dr. Roberto Tadeu
Raittz havia desenvolvido um algoritmo genético em linguagem C para extracao de
caracteristicas de ORFs, ou seja, geracdo de gabaritos. Raittz havia obtido bons
resultados com os gabaritos gerados por este algoritmo e nos passou o codigo fonte

para nos basearmos.

Como o nosso AG foi inteiro escrito do zero em Java, a Unica forma que
tinhamos de ter certeza que ele estava funcionando corretamente era implementar
no J-ORFinder o mesmo método de avaliacdo desenvolvido por Raitzz para que as
notas e os graficos dos melhores gabaritos pudessem ser comparados diretamente.
Ao contrério do que se possa imaginar, encontrar a funcdo de avaliagdo dentre as
mais de 700 linhas de cdédigo em C do professor ndo foi tarefa facil, mas felizmente
nos encontramos e implementamos no nOsso projeto e pudemos, assim, comprovar
que o AG estava funcionando corretamente como pode ser observado no

experimento.
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7.1.1 O experimento

Para que os gabaritos pudessem ser comparados os parametros de

processamento do algoritmo genético tiveram que ser exatamente 0S mesmaos:
Elitismo: 1%
Mutacéo: 15%
Populacéo: 100
Geracdes: 2000

Para a geracdo dos gabaritos foram utilizadas nove ORFs codificadoras de
proteinas. Elas foram disponibilizadas pelo doutorando e mestre em biologia Giovani
Pisa que nos ajudou durante o desenvolvimento do projeto disponibilizando dados e

nos explicando conceitos especificos de biologia.

Segue abaixo uma relacdo de comparacdes entre os gabaritos gerados

pelos dois algoritmos que mostra as notas e graficos S de cada gabarito.
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Proteina 1 5,7856 5,6897
Proteina 2 4,8738 4,7119
Proteina 3 4,1250 4,0904
Proteina 5 3,2512 3,3056
Proteina 6 4,0778 4,0234
Proteina 7 49114 5,1313
Proteina 8 4,3404 4,3116
Proteina 9 5,4106 5,4396
Proteina 10 4,0678 4,2402

Total 40,843 40,9436

QUADRO 1 - NOTAS DOS GABARITOS GERADOS NO EXPERIMENTO

Algoritmos genéticos, assim como outras técnicas de computagéo evolutiva,
ndo sado exatos. Um mesmo AG processado duas vezes com 0S mesmos
parametros de entrada, tempo de processamento e parametros de processamento
sempre ird gerar resultados diferentes, apesar de muito semelhantes os resultados
quase nunca serdo iguais. Ao alcancar uma variagdo quase insignificante de
40,8437 para 40,9436 e ao analisarmos os graficos gerados a partir dos gabaritos de
cada um dos sistemas, pudemos concluir que o nosso AG estava funcionando

corretamente e dar sequéncia ao projeto.
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7.2 TREINAMENTO DAS PRIMEIRAS REDES

Logo que completamos a parte de IA do médulo Desktop fizemos algumas
experiéncias com o treinamento de redes neurais no EasyFAN a partir de dados
(tabelas treino) gerados pelo J-ORFinder. As primeiras experiéncias foram feitas a
partir de algumas ORFs reais codificadoras de proteinas e ORFs né&o reais, ou seja,
criadas aleatoriamente por um programa de computador. O objetivo era saber se a
rede neural seria capaz de distinguir entre um cddigo genético extraido de um
organismo real e um codigo aleatdrio gerado por computador. Os resultados foram
animadores: Com aproximadamente 15 ORFs reais de organismos diferentes e mais
de 130 ORFs aleatérias, a rede rapidamente convergiu para 100% de acerto.
Estando treinada precisavamos testa-la baseada em novos dados. Para isso
criamos uma nova tabela treino no J-ORFinder gerada a partir de sete novas
proteinas e mais 60 ORFs aleatérias e mais uma vez, o resultado néo foi diferente,
100% de acerto. Restava saber se uma rede neural devidamente treinada seria
capaz de distinguir entre ORFs reais codificadoras e nédo codificadoras de proteinas

e também entre ORFs reais ndo codificadoras e ORFs aleatorias.

7.2.1 Proteinas x N&o proteinas x Aleatorias

Para realizar este experimento, geramos duas tabelas treino (conjunto de
dados) no J-ORFinder baseada em ORFs de trés tipos diferentes: ORFs reais

codificadoras de proteinas, ORFs reais ndo codificadoras de proteinas e aleatorias.

As tabelas treino foram geradas a partir de ORFs treino distintas, ou seja, as
ORFs que foram utilizadas em uma nao foram utilizadas na outra. Além disso,
procurou-se ter quantidades semelhantes de cada um dos tipos de ORFs em cada
uma das tabelas. Lembrando que os mesmo gabaritos devem ser utilizados ao gerar
dois conjuntos para o treinamento de uma Unica rede. Estes gabaritos foram

gerados a partir de nove proteinas diferentes (ORFs base).
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A rede neural entdo foi submetida ao treinamento durante 10 minutos tendo

os dados abaixo como entrada:

1 proteinas 1081 1080
2 nao proteinas 784 783
3 aleatorias 1044 1043
Total 2909 2906

QUADRO 2- COMPOSIGAO DAS TABELAS TREINO UTILIZADAS NO EXPERIMENTO

Apos os 10 minutos de treinamento pudemos verificar a Matriz de confusao
da rede neural. Onde sdo mostrados 0s acertos e erros da rede de acordo com as

classes dos dados de entrada.

1 2 3
1 1043 26 12
2 34 558 190
3 5 82 954
Acertos 2555
Erros 349
Total (%) 87,9820

QUADRO 3- MATRIZ DE CONFUSAO OBTIDA COM A REDE

Quanto maior o nimero de classes utilizadas no treinamento de uma rede
neural, maior as chances de erro. Por este motivo e tendo em mente que as redes
neurais que serdo exportadas para o J-ORFinder WEB trabalhardo apenas com
duas classes, os resultados obtidos foram muito bons e as perspectivas melhores

ainda, j4 que a quantidade de dados utilizada foi limitada, assim como o tempo de
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processamento do experimento. Fatores estes que influem diretamente na

performance da rede.

7.2.2 Proteinas x Nao Proteinas

Para testar o discernimento entre estas duas classes, fizemos o treinamento
de uma nova rede neural: Basicamente, repetimos o experimento com 0S mesmos
dados e parametros de processamento do experimento anterior, tirando apenas das

duas tabelas os dados referentes as ORFs aleatorias. Segue a baixo o resultado:

1 2
1 1062 19
2 78 704
Acertos 1786
Erros 77
Total (%) 95,8668

QUADRO 4- MATRIZ DE CONFUSAO OBTIDA COM A REDE

Como pode se observar, a rede teve mais facilidade em identificar proteinas
do que né&o proteinas. Das 1081 proteinas o acerto girou em torno de 98,24% e das

nao proteinas, em torno de 90%.
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8 CONCLUSOES

Projetos em areas multidisciplinares como a bioinformatica demandam de
muito mais estudo e dedicacdo, assim como projetos que implementam técnicas de

inteligéncia artificial, onde a exatidao da informatica se transforma em subjetividade.

Juntar estas caracteristicas num unico projeto foi um verdadeiro desafio.
Durante o seu desenvolvimento tivemos que pesquisar a fundo diversas técnicas de
areas aparentemente antagbnicas: Comecando pelos Design Patterns da
Engenharia de Software, modelagem de Dados utilizando UML, passando pelos
métodos de cruzamento da Computacdo evolutiva até as Bases Nitrogenadas da

Biologia.

O software foi desenvolvido de forma a utilizar o conhecimento de redes
neurais previamente treinadas pelos pesquisadores. E o conhecimento das redes
neurais é proveniente de dados escolhidos por especialistas na area. Por isso 0
conhecimento do pesquisador administrador do sistema é imprescindivel para que o
sistema funcione corretamente. Pois sera ele o responsavel por escolher os genes

que irdo gerar os dados para o treinamento das redes neurais.

ApOs ter sido concluida a implementacao do software, depois de um ano de
projeto, os resultados que obtivemos nos surpreenderam, ndo esperavamos atingir
um indice tdo alto de acerto. Por isso, acreditamos que o software foi concluido com

sucesso e sera de grande valia aos pesquisadores que virdo a utiliza-lo.
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GLOSSARIO

ARQUIVO FASTA: Formato de arquivo padronizado (.fas) com objetivo de
armazenar cédigo genético. Dividido em duas partes: Cabecalho e conteudo.

API: Application Programming Interface (ou interface de programacéo de aplicativos)
€ um conjunto de rotinas e padrbes estabelecidos por um software para utilizacéo de
suas funcionalidades por programas aplicativos. Programas que ndo querem
envolver-se em detalhes da implementacédo do software, apenas fazer utilizacao de

Seus servigos.

Biologia Molecular : Estudo da Biologia em nivel molecular, com especial foco no
estudo da estrutura e funcdo do material genético e seus produtos de expresséo, as
proteinas.

BASE NITROGENADA : E um composto ciclico contendo nitrogénio.

BIO-INFORMATICA: Area multidisciplinar que combina conhecimentos de quimica,
fisica, biologia, engenharia genética e ciéncia da computacdo para processar dados

bioldgicos

CLUSTER: Um cluster, ou aglomerado de computadores, é formado por um
conjunto de computadores. E construido muitas vezes a partir de computadores
convencionais, sendo que estes varios computadores sdo ligados em rede e
comunicam-se através do sistema de forma que trabalham como se fosse uma Unica

maguina de grande porte.
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CODON: Conjunto de 3 bases nitrogenadas.

CODON START E STOP: Tipos especificos de codons que determinam o inicio e o
fim de cada ORF codificador de proteina.

COMMIT: Ato de confirmar uma transacao que foi iniciada, seja ela para um banco

de dados ou para um servidor de controle de versao de codigo.

COMPILADOR: Programa que, a partir de um cédigo escrito em uma linguagem, o
codigo fonte, cria um programa semanticamente equivalente porém escrito em outra

linguagem, codigo objeto

CONTAINER WEB: E um servidor que implementa as especificacées da arquitetura
J2EE, possibilitando o controle de seguranca, transacfes, ciclo de vida de uma

classe entre outras fungdes.

DEBUG : Programa ou componente de um programa que auxilia o desenvolvedor a
encontrar erros de programacdo em seu codigo ou em programas desenvolvidos por

terceiros.

DDBJ: Centro de Informagé&o Bioldgica e banco de dados de DNA do Japéo.

DESIGN : Esforco criativo relacionado a configuracdo, concepcédo, elaboracdo e
definicdo de algo, como um objeto ou uma imagem, em geral voltado a uma
determinada funcéo. De forma ampla, o termo design se refere a concepcao de uma
solucéo prévia para um problema, em uma acepcéo mais especifica, a profissédo da

pessoa que projeta. O profissional que trabalha na area de design é chamado de
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designer, visto que a palavra pertence a lingua inglesa e normalmente ndo se

traduz.

DNA: Material genético das células. Constituido de duas fitas complementares de

bases nitrogenadas.

DNA COMPLEMENTAR: moléculas de DNA (cDNA) obtidas a partir da transcrigéo

reversa de moléculas de RNA-mensageiro.

DUPLA PRECISAO: tipo de dado que ocupa 8 Bytes em memoria e pode ser

representado por até 15 digitos.

EMBL: Laboratério Europeu de Biologia Molecular (acronimo de European Molecular

Biology Laboratory).

FRAMEWORK : Estrutura de suporte definida em que um projeto de software pode
ser organizado e desenvolvido. Um framework pode incluir programas de suporte,
bibliotecas de cddigo, linguagens de script e outros softwares para ajudar a

desenvolver e unir diferentes componentes de um projeto de software.

Genbank: Banco de dados publico de sequencias genéticas.

Gigabase: Unidade de medida para tamanho de bases do NCBI. Cada Gigabase

significa um bilhdo de bases nitrogenadas

GENOMA: Completo codigo genético de um determinado individuo.
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HIPERTEXTO: Texto que inclui links ou atalhos para outros documentos, permitindo
ao leitor pular facilmente de um texto para outro, relacionados, de forma nao-linear.
O termo foi criado por Ted Nelson, em 1965, para descrever documentos que
expressam estruturas de idéias nao-lineares, em oposicdo ao formato linear dos

filmes, dos livros e da fala.

IDE:Integrated Development Environment é um ambiente integrado para

desenvolvimento de software.

INDIVIDUOS (AGS): Mais conhecidos como cromossomos. Consistem em uma
estrutura de dados considerada como uma das possiveis solu¢gées do problema ao
qual o AG se propdem a resolver. O nome individuo foi adotado para evitar

confusdes com os demais termos Biologicos existentes no trabalho.

JAVA: Linguagem de programacao universal criada pela Sun Microsystems para o
desenvolvimento de aplicacfes. As aplicacbes Java podem ser executadas tanto em
uma estagdo isolada como em estagfes distribuidas entre servidores e clientes de
uma rede. E chamada universal por ser uma linguagem multiplataforma, que pode
ser entendida e processada por maquinas que rodam diferentes sistemas

operacionais, desde o Windows até os varios tipos de Unix.

LOGGING: Registro de determinadas informacdes, as quais podem ser definidas,

quando ocorre uma acao em alguma parte da aplicacéo.

MOLECULA: Uma molécula é um conjunto eletricamente neutro de dois ou mais
atomos unidos por pares compartilhados de elétrons (ligacdes covalentes) que se

comportam como uma unica particula.
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NUCLEOTIDEO: S&o compostos ricos em energia e que auxiliam os processos
metabdlicos, principalmente as biossinteses, na maioria das células. Funcionam
ainda como sinais quimicos, respondendo assim a horménios e outros estimulos

extracelulares.

7

OPEN-SOURCE: Cédigo aberto, tipo de software cujo codigo fonte é visivel
publicamente. Respeita as quatro liberdades definidas pela Free Software
Foundation, € advogado pela Iniciativa do Cédigo Aberto (Open Source Initiative).

ORF: Trecho de cédigo considerado passivel de ser um gene codificador de
proteina. E delimitado por um cédon start e um cédon stop.

ORFs NIFH: Tipo especifico de gene. Presente em seres com a capacidade de fixar

nitrogénio.

POLIMERO: Os polimeros sdo compostos quimicos de elevada massa molecular
relativa, resultantes de reacdes quimicas de polimerizacdo. Estes contém o0s

mesmos elementos nas mesmas proporcdes relativas, mas em maior quantidade.

PROJETO JAKARTA : Responsavel pela criagdo e manutencéo de varios softwares
livres para a plataforma Java. E o "guarda-chuva" de vérios outros projetos sob o
controle da Apache Software Foundation. Todos os "produtos” Jakarta sao

licenciados através da licenca Apache.

RNA-MENSAGEIRO: Responsavel por carregar informagées do DNA para o

ribossomo, local onde ocorre a sintese protéica.
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SDK: Software Development Kit, ou kit de desenvolvimento de software.
Normalmente os SDK’s s&o disponibilizados por empresas ou projetos open-source
para que programadores externos tenham uma melhor integracdo com o software

proposto.

SERVLET: Tecnologia que insere novos recursos a um servidor

SOFTWARE: E um programa de computador, uma seqiiéncia de instrugdes a
serem seguidas e/ou executadas na manipulacéo, redirecionamento ou modificacéo
de um dado/informagdo ou acontecimento. E também o nome dado ao
comportamento exibido por essa sequéncia de instru¢cdes quando executada em um
computador ou maquina semelhante. Tecnicamente, € o nome dado ao conjunto de
produtos desenvolvidos durante o processo de software, o que inclui ndo s6 o
programa de computador propriamente dito, mas também manuais, especificacoes e

planos de teste.

SPLICE JUNCTIONS: Sao pontos da sequiéncia de DNA aonde o DNA "supérfluo” &
removido, durante o processo de sintese da proteina.

STORE PROCEDURED: Conjunto de comandos SQL que podem ser armazenados
no servidor. Uma vez que isto tenha sido feito, os clientes ndo precisam reenviar 0s

comandos individuais mas, pode fazer referéncia as stored procedures.

TRIGGER: Objeto que fica no banco de dados e esta associado com uma tabela,
sendo que a sua ativacdo ocorre no momento em que um determinado evento

acontece na tabela.
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UPLOAD : Envio de arquivos para um servidor.

WEBDAV: Acrénimo de Web-based Distributed Authoring and Versioning, ou
Criac&o e Distribuicdo de Contetdo pela Web. E um protocolo de transferéncia de
arquivos que suporta bloqueio de recursos. Quando uma pessoa esta editando um
arquivo, ele fica bloqueado, impedindo que outras pessoas facam alteracdes ao

mesmo tempo.

WEB DESIGNER: Profissional competente para a elaboracdo do projeto estético e
funcional de um website. Tende a multidisciplinaridade, uma vez que a construcéo
de paginas Web requer subsidios de diversas areas técnicas, além do design

propriamente dito.
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ESPECIFICACAO DOS CASOS DE USO

MODULO DESKTOP

UCO001 - Cadastro ORF base

Descricao:

Este caso de uso descreve como um arquivo no padrdo FASTA que contém
uma ORF conhecida e classificada como codificadora de proteina € cadastrada no

sistema.

Pré- requisito:

1- Existir um arquivo no padrdo FASTA, contendo a ORF classificada e o

sistema estar disponivel.

Pés-condigdes:

1- O sistema deve ter cadastrado a ORF e gravado o registro no banco de

dados.

Autor:
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1- Administrador.

Fluxo de eventos principal:

1 - O usuério clica no botdo ORF base.

2 - O sistema abre a janela ORF base.

3 - O usuario clica no botéo cadastrar.

4 - O sistema abra a janela cadastrar ORF base. (Al)

5 - O usuario clica no botéo arquivo.

6 - O sistema abra a janela de carregamento de arquivo.

7 - O usuério escolhe o arquivo a ser carregado e clica em carregar. (E1)
(E2)

8 - O usuario edita o0 campo nome. (E4)

9- O usuario edita 0 campo observacao(E4)

10- O usuério escolhe a classe. (E4)

11- O usuério edita o campo ORF. (E4)

12 - O usuério clica no botéo cadastrar. (E3) (E5)
13 - O sistema grava os dados no banco de dados.

14 - O caso de uso € finalizado.

Fluxo alternativo:
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Al - O usuario clica no botdo cancelar.

1- O caso de uso é finalizado.

Fluxo de excecao:

E1l - O sistema apresenta a mensagem “O arquivo ndo pode ser carregado!”

E2 - O sistema apresenta a mensagem: "O arquivo ndo esta no padrdo
FASTA!".

E3 - O sistema apresenta a mensagem: "O arquivo nao pode ser
cadastrado!”.

E4 — O campo nao informado, o sistema emite a mensagem “O campo esta
em branco”

E5 — No Banco de Dados um registro com o conteido do campo com o
mesmo valor informado pelo usuario

1- Emite a mensagem “Erro! J& existe uma ORF deste tipo com este

nome no banco”



87

Cadastrar ORF Base El

| e

Descrigdo: | |

Classe: | |V|| Nova classe... ‘

ORF:

Cadastrar | | Cancelar

Diagrama de Sequéncia: Cadastro ORF Base

Conforme demonstrado no apéndice 8.

UCO002 - Editar ORF base

Descricao:

Este caso de uso descreve como um arquivo no padrdo FASTA que contém
uma ORF conhecida e classificada como codificadora de proteina ja cadastrado no
sistema é editado.

Pré- requisito:
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1- Existir o arquivo no padrdo FASTA contendo a ORF classificada no

cadastro do sistema.

Pés-condigdes:

1- O sistema deve ter gravado o arquivo editado no banco de dados.

Autor:

1- Administrador.

Fluxo de eventos principal:

1 - O usuério clica no botdo ORF base.

2 - O sistema abre a janela ORF base.

3 - O usuario escolhe a ORF base para edi¢do entre as OFR disponiveis.
4 - O usuario clica no botéo editar.

5 - O sistema abre a janela Adicionar ORF base. (Al)

6 - O usuario edita o campo nome. (E2)

7- O usuario edita o campo observacao. (E2)

8 - O usuario escolhe a classe. (E2)

9 - O usuario edita o campo ORF. (E2)
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10- O usuério clica no botéo salvar. (A1)(E3)
11- O sistema grava o arquivo editado no banco de dados.

12- O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al - O usuario clica no botdo cancelar.

1- O caso de uso é finalizado.

Fluxo de excecgéo:

E1l - O sistema apresenta a mensagem “O arquivo ndo pode ser salvo!”

E2 — Campo nao foi informado, o sistema emite a mensagem “O campo esta

em branco”

E3 — No Banco de Dados um registro com o conteido do campo com 0O

mesmo valor informado pelo usuario

1- Emite a mensagem “Erro! J4 existe uma ORF deste tipo com este

nome no banco”
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Editar ORF Base

X

Nome: e |

Descrigdo: |c |

Classe: |Pmteina |V| ‘ Nova Classe... |

ORF: Al

UCO004 - Excluir ORF base

Descricao:

Este caso de uso descreve como excluir uma ORF Base previamente
cadastrada.

Pré- requisito:

1- Existir uma ORF Base cadastrada no sistema

Pos-condicdes:
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1- O sistema deve ter excluido a ORF no banco de dados.

Autor:

1- Administrador.

Fluxo de eventos principal:

1 - O usuério clica no botdo ORF base.

2 - O sistema abre a janela ORF base. (Al)

3 - O usuario escolhe a ORF base para Exclusédo entre as ORFs disponiveis.
4 - O usuario clica no botédo excluir. (E1)

5 - O sistema apresenta a mensagem “Tem certeza que deseja excluir esta
ORF Base?”

6- O sistema exclui a ORF no banco de dados.

7- O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al - O usuario clica no botdo cancelar.

1- O caso de uso é finalizado.
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Fluxo de excecéo:

E1- Existe um Gabarito que use a ORF que esta sendo excluida

1- O sistema apresenta a mensagem : “Nao é possivel excluir essa
ORF existem gabaritos que dependem dela ”

Classe Harme Descripdo Cadastrar
Proteina A El
Proteina [ h Editar
Proteina c ]
Proteina ] L] Excluir
Proteina [e[i] o[}

UCO005 - Execucédo Algoritmo Genético

Descricao:

Este caso de uso descreve quais passos S840 necessarios para executar o
Algoritmo Genético



93

Pré- requisito:

1- Existir pelo menos uma ORF Base cadastrada (UC001).

Pos-condicdes:

Autor:

1- Administrador.

Fluxo de eventos principal:

1 - O usuério clica o botdo Algoritmo Genético.

2 - O sistema abre a janela Algoritmo Genético. (A2)
3 - O usuario clica no botdo adicionar. (A1)

4 - O sistema abre a tela Carregar ORF Base. (A2)

5 - O usuario escolhe a ORF base que ser processada pelo Algoritmo

Genético.
6 - O usuario clica no botao carregar.
7- O usuéario preenche o campo geracgoes. (E1)
8- O usuario preenche o campo mutacéo. (E1)
9- O usuario preenche o campo elitismo. (E1)

10- O usuério preenche o campo tamanho da populacéo. (E1)



94

11- O usuério clica no botdo processar.

12 - O sistema abre a tela processando. Chama UC006

14 - O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al - O usuario clica no botao excluir.

1- O sistema exclui a ORF selecionada

A2 - O usuaério clica no botdo cancelar.

1- O caso de uso é finalizado.

Fluxo de excecéo:

E1 —Campo néo for informado o sistema, emite a mensagem “O campo esta

em branco”



Algoritmo Genético

ORFs Base

5

Marne | Tamanho | Obsemacan |
b 1

Classe

Proteina

Adicionar

Excluir

Mutagéo(%): 10 |
Elitismo(%): [
Tamanho da Populagao: lmﬂi
Geragdes: 4500

Processar | | Cancelar |

Diagrama de Sequéncia: Execucdo Algoritmo Genético

Conforme demonstrado no apéndice 7.

UCO006 - Processar Algoritmo Genético

Descricao:

95

Este caso de uso descreve quais passos S40 necessarios para processar o

Algoritmo Genético

Pré- requisito:

1- O botédo processar da tela de execucdo do Algoritmo Genético ter sido

clicado (UCO005).
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Pés-condigdes:

1- O sistema deve ter produzido um gabarito com base no processamento
do Algoritmo Genético.

Autor:

1- Administrador.

Fluxo de eventos principal:

1 - O usuario clica o botdo Iniciar Processamento.

2 - O sistema comeca o processamento do Algoritmo Genético. (Al) (A2)
(A3)

4- O usuario clica em Salvar Processamento(A4)
5- O usuario preenche o nome do gabarito (E1) (E2)
6- O usuéario preenche a descricdo do gabarito (E1)

3 - O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al - O usuério clica no botédo sair.

1- O caso de uso € finalizado.
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A2 - O usuério clica no botdo iniciar/ parar.

7

1- Se o Algoritmo Genético ja estiver iniciado o processamento, ele é
interrompido sendo ele é iniciado.

A3 - O usuério clica no botéo visualizar gréfico.

1- O Sistema apresenta o grafico com a representacdo gréfica do gabarito
gerado.

A4 - O usuario clica no botdao cancelar

1- O Sistema fecha tela de Salvar Processamento.

Fluxo de excecao:

E1 — Campo néo for informado o sistema, emite a mensagem “O campo esta
em branco”

E2 — No Banco de Dados um registro com o conteudo do campo com o
mesmo valor informado pelo usuario

1 - Emite a mensagem “Erro! J4 existe um Gabarito com este nome
no banco”
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Processando...

X

Status do Processamernto

I Parar

Melhor Individuo

Nota

13.600000493526474

Salvar Processamento | | Visualizar Grafico | | Sair |

UCO007- Excluir Gabarito.

Descricao:

Este caso de uso descreve 0s passos necessarios para se fazer a exclusao

e a consulta aos gabaritos processados.

Pré- requisito:

1- Existir gabaritos processados.

Pos-condicdes:

1- O usuério ter obtido as informacdes sobre os gabaritos processados e/ou

excluido os gabaritos desejados.
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Autor:

1- Administrador.

Fluxo de eventos principal:

1- O usuaério clica no botao gabarito.

2- O sistema abre a janela gabarito.

3- O usuario escolhe um gabatrito.

4- O usuario clica no botéao excluir. (Al) (E1)

5- O sistema apresenta a mensagem “Tem certeza que deseja excluir o
gabarito xxxxx?(SIM /NAQ)”

6- O usuario clica no botao fechar.

7- O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al - O usuario clica no botao visualizar

1- O sistema abre a janela visualizar gabarito.

2- O sistema volta ao fluxo principal.

Fluxo de excecao:
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E1l — Existem tabelas treinos que usem o0 gabarito que esta tentando-se

excluir

1- O sistema apresenta a mensagem: “ndao é possivel excluir esse

gabarito, existem tabelas treinos que depende dele.”.

Gabarito g\
Codigo | Codigo O..|Cumgu Q. | MNome \ Deacrlcéu| Geragdes |Mulac695(. JFrucesBa \ Populagdo| Elitismo Visualizar
1 1 | o =& 1 a | 40 | 10 [000292.| 100 1
Excluir

UCO008 - Cadastrar ORF treino.

Descricao:

Este caso de uso descreve 0s passos necessarios para se fazer o cadastro

de uma ORF que sera utilizada pela Rede Neural com fins de treino.

Pré- requisito:
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1- Existir uma ORF para ser cadastrada.

Pés-condigbes:

1- O sistema deve ter cadastrado a ORF no banco de dados.

Autor:

1- Administrador.

Fluxo de eventos principal:

1 - O usuério clica no botédo ORF treino.

2 - O sistema abre a janela ORF treino.

3 - O usuario clica no botéo cadastrar.

4 - O sistema abre a tela cadastrar ORF base. (Al)

5 - O usuario clica o bot&o arquivo.

6 - O sistema abre a tela abrir.

7 - O usuario escolhe o arquivo que contém a ORF a ser cadastrada.
8 - O usuario clica no botédo abrir. (E2)

9 - O usuario edita o campo nome. (E1)

10- O usuério edita o campo observacdo. (E1)



102

11- O usuério escolhe a classe da ORF. (E1)

12 - O usuério edita o campo ORF. (E1)

13 - O usuério clica em cadastrar.

14 - O sistema registra a ORF no banco de dados.

15 - O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al — O usuario clica no botdo cancelar.

1- O caso de uso é finalizado.

Fluxo de excecgéo:

E1 — Campo nao for informado, o sistema emite a mensagem “O campo esta

em branco”

E2 - O sistema apresenta a mensagem: "O arquivo nao esta no padrdo
FASTA!",
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Cadastrar, ORF Treino

E X

Nome: || |

Classe: | ‘V| | Nova Classe... |

ORF

Cadastrar || Cancelar

UCO009 - Editar ORF Treino

Descricao:

Este caso de uso descreve como uma ORF Treino ja cadastrada no sistema
é editada.

Pré- requisito:

1- Existir a ORF Treino no cadastro do sistema.

Pos-condigdes:

1- O sistema deve ter gravado a ORF editada no banco de dados.
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Autor:

1- Administrador.

Fluxo de eventos principal:

1- O usuério clica no botdo ORF treino.

2 - O sistema abre a tela ORF treino. (A2)

3 - O usuario escolhe a ORF treino a ser editado.
4 - O usuario clica no botéo editar. (Al)

5 - O sistema abre a tela adicionar ORF Treino.
6 - O usuario edita o campo nome. (E1)

7 - O usuéario edita o campo observagdo. (E1)

8 - O usuario escolhe a classe da ORF. (E1)

9 - O usuario edita o campo ORF. (E1)(E2)

10 - O usuério clica no botéo salvar.

11 - O caso de uso € finalizado.

Fluxo alternativo:

Al - O usuaério clica no botao excluir
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1- O sistema exclui a ORF selecionada.

2- O sistema volta ao fluxo principal.

A2 — O usuario clica no botdo cancelar.

1- O caso de uso € finalizado.

Fluxo de excecéao:

E1 — Campo nao for informado, o sistema emite a mensagem “O campo esta

em branco”

E2 - O sistema apresenta a mensagem: "A ORF ndo estd no padrdo

FASTA!".

X

Editar, ORF Treino

Nome: [asa |

Classe: |Proteina I+] ‘ Nova Classe.. |

ORF: [pan

| Salvar | ‘ Cancelar
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UCO010 - Excluir ORF Treino

Descricao:

Este caso de uso descreve como excluir uma ORF Base previamente

cadastrada.

Pré- requisito:

1- Existir uma ORF Base cadastrada no sistema

Pos-condicdes:

1- O sistema deve ter excluido a ORF no banco de dados.

Autor:

1- Administrador.

Fluxo de eventos principal:

1 - O usuario clica no botdo ORF Treino.

2 - O sistema abre a janela ORF Treino. (Al)

3 - O usuario escolhe a ORF Treino para Exclusdo entre as OFR

disponiveis.



107

4 - O usuario clica no botédo excluir. (E1)

5 - O sistema apresenta a mensagem “Tem certeza que deseja excluir esta
ORF Treino?”

6- O sistema exclui a ORF no banco de dados.

7- O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al - O usuario clica no botdo cancelar.

1- O caso de uso é finalizado.

ORF Treino

Classe | Mome | Tamanho
Proteina | asa | 1

Do arguivo

HH IEQ
5
2
e
5]

UCO011 — Geracao tabela treino.

Descricao:
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Este caso de uso descreve 0s passos necessarios para a geracdo de uma

tabela treino.

Pré- requisito:

1- Existir gabaritos e ORF treinos disponiveis cadastrados no banco de

dados.

Pés-condigdes:

1- O sistema deve ter gerado uma tabela treino.

Autor:

1- Usuario.

Fluxo de eventos principal:

1- O usuaério clica no botao gerar tabela treino.

2- O sistema abre a janela gerar tabela treino.(A1)(A2)(A3)(A4)(A5)

3- O usuario clica no botédo gerar.

4- O sistema abre a tela gerar tabela treino.

5- O sistema inicia a geracao da tabela treino.



6- O sistema apresenta a tabela treino gerada. (A6)

7- O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al — O usuario clica no botdo cancelar.

1- O caso de uso € finalizado.

A2 - O usuério clica no botéo retirar (Gabarito).

1- O sistema exclui o gabarito selecionado.

2- O sistema volta ao fluxo principal.

A3 - O usuério clica no botéo retirar (ORF Treino).

1- O sistema exclui a ORF Treino selecionada.

2- O sistema volta ao fluxo principal.

A4 - O usuério clica no botdo Incluir Todos (Gabarito).

1- O sistema inclui todos os Gabaritos cadastrados.

109
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2- O sistema volta ao fluxo principal.

A5 - O usuério clica no botéo Incluir Todos (ORF Treino).

1- O sistema inclui todas as ORF Treino cadastradas.

2- O sistema volta ao fluxo principal.

A6 — O usuario clica no botdo visualizar.

1- O sistema abre a janela visualizar gabarito.

2- O usuario clica no botdo fechar.

3- O sistema volta ao fluxo principal.

A4 — O usuério clica no botao retirar.

1- O sistema exclui a ORF selecionada.

2- O sistema volta ao fluxo principal.
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Gerar, Tabela Treino rz|
Gabaritos
Codign | Mome | Descrigio | Geragdies |Mutagdes(.|FProcessa..[ Populagdio | Eltismo | Fitness Incluir Todos
1 | a | a | 4800 | 10 foooziza| 100 | 1 | 13.60000...

Retirar

CRFs Treino

indice [ Classe [ Mame | Tamnanho Incluir Todos
1 | Proteina | asa | 1

Status da Geragio: |

| Cancelar | | Visualizar Tabela Treino Gerada

Diagrama de Sequéncia: Geracdo Tabela Treino

Conforme demonstrado no apéndice 10.

UCO012 — Ver tabela treino.

Descricao:

Este caso de uso descreve 0s passos necessarios para se fazer consultas a

tabelas treino geradas.

Pré- requisito:

1- Existir tabelas treino geradas.



112

Pés-condigdes:

1- O usuério ter obtido as informacfes desejadas sobre as tabelas treino
geradas.

Autor:

1- Usuario.

Fluxo de eventos principal:

1- O usuério clica no botéo ver tabela treino.

2- O sistema abre a janela ver tabela treino.

3- O usuario clica na tabela treino e clica em visualizar. (A1)
4- O sistema abre a janela visualizar tabela treino. (A2)

5- O usuario clica no botéo visualizar gabarito. (A2)

6- O sistema abre a janela visualizar gabarito.

7- O usuério clica no botao visualizar ORF treino. (A2)

8- O sistema abre a tela visualizar ORF.

9- O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:



Al — O usuario clica no botdo excluir.

1- O sistema exclui a tabela treino selecionada.

2 — O sistema volta ao fluxo principal.

A2 — O usuério clica no botdo fechar.

1- O caso de uso é finalizado.

Visualizar, Tabela Treino

X

Tabela Treino Gerada
ORF a Classe
asa 13.600000493526474 | Proteina
Gabaritos
Codign | Mome | Descricio | Geragiies |Mutacdes(%)Processam..] Populacdn | Eltismo | Fitness
1 a | a 4500 10 |oopz-1z-2. 100 | 1 |13.800000...
ORF' =
Clasze Mame | Tamanho
Proteina asa | 1
Gravar Tabela TXT || Fechar |

UCO013 — Cadastro Rede Neural.

113
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Descricao:

Este caso de uso descreve 0S passos necessarios para a geracdo dos
dados para exportacdo da Rede Neural para o modulo web.

Pré- requisito:

1- Existir tabelas treino geradas e uma rede treinada e exportada pelo
sistema EasyFAN.

Pés-condigbes:

1- O sistema deve ter os dados da Rede para exportacao.

Autor:

1- Administrador.

Fluxo de eventos principal:

O usuério clica no botéo cadastrar. (A1)(A2)(A3)

O sistema abre a tela de Cadastrar Rede Neural.

O usuario informa o nome da Rede. (E1)

O usuario informa a descricdo da Rede. (E1)



115
O usuario escolhe o arquivo exportado pelo sistema EasyFan com a rede
treinada. (E1)
O usuério clica em Cadastrar Rede.
O Sistema apresenta a mensagem “Rede cadastrada com sucesso!”
A tela de Cadastrar rede Neural é fechada.
O usuario clica no botdo Exportar

O sistema gera um arquivo com a rede para importacdo pelo sistema
JORFinder WEB.

O Caso de Uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al — O usuario fecha a tela.

1- O caso de uso é finalizado.

A2 — O usuario clica no botdo Excluir.

1-O sistema exclui a rede selecionada da base de dados.

A3 — O usuario clica no botdo Visualizar.

1-O sistema abre a tela de visualizacdo da Rede.
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Fluxo de excecéo:

E1 — Campo néo for informado, o sistema emite a mensagem “O campo esté

em branco”

Cadastar Rede Meural

x]

Cadastrar Rede Mewral

Home da Rede: | |

Descricao da Rede: | |

Tabela Treino:

Cadastrar Rede

Diagrama de Sequéncia: Cadastro Rede Neural

Conforme demonstrado no apéndice 11.
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APENDICE 2 — DIAGRAMA DE CASOS DE USO MODULO WEB

UCO000 - Diagrama de caso ‘
de Uso nivel 0 JORFinderWEB

Login

-

/Cadastro Usuério

%uperagéo Senha

Alterar Dados Pessoais

Nova Pesquisa

D

Cadastro Rede Neural
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ESPECIFICACAO DOS CASOS DE USO

MODULO WEB

CASOS DE USO

UCO0O0L1 - Login

Descricao:

Este caso de uso descreve ocorre o processo de login por parte do usuario

no sistema.

Pré- requisito:

1- O usuario ter uma conta cadastrada no sistema.

Pés-condigdes:

1- O deve ter acesso as funcionalidades do sistema.

Autor:

1- Usuario.

Fluxo de eventos principal:
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1 - O usuério digita o endereco do sistema no browser.
2 - O sistema abre a tela de login. (Al)

3 - O usuario digita o login. (E1)

4 - O usuario digita a senha. (E1)

5 - O usuario clica no bot&o Entrar. (E2)

6 - O sistema abre a tela principal do sistema.

7 - O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al - O usuério clica fecha o browser.

1- O caso de uso é finalizado.

Fluxo de excecéo:

E1l - O sistema apresenta a mensagem “Erro! Campo nao esta preenchido!”

E2 - O sistema apresenta a mensagem: "Usuario ou senha incorreto”.

Diagrama de Sequéncia: Login

Conforme demonstrado no apéndice 12.

UCO002 - Cadastro usuario
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Descricao:

Este caso de uso descreve como é feito o cadastro de um novo usuario para

acesso ao sistema.

Pré- requisito:

Pés-condigdes:

1- O usuario tem um cadastro valido para acesso ao sistema.

Autor:

1- Usuério.

Fluxo de eventos principal:

1 - O usuario clica no link Cadastrar-se.

2 - O sistema abre a tela de Cadastro de Usuério. (A1)
3 - O usuario informa o nome. (E1)

4 - O usuario informa o email (E1) (E2)( E3)

5 - O usuario informa a instituicdo (E1)

6 - O usuéario informa o login (E1)( E3)

7- O usuério informa a senha (E1)
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8 - O usuario redigita a senha (E1)
9- O usuario clica no botédo salvar. (E1)
10- O sistema grava a conta nova no sistema.

11- O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al - O usuario fecha o browser.

1- O caso de uso é finalizado.

Fluxo de excecgéo:

E1l - O sistema apresenta a mensagem “Erro! Campo nao esta preenchido!”

E2 - O sistema apresenta a mensagem “Erro! Campo email ndo esta
preenchido corretamente!”

E3 — No Banco de Dados ja existe um registro com o conteudo do campo

com o mesmo valor informado pelo usuario

1- Emite a mensagem “Erro! J& existe um usudrio com este

nome/email no banco”
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§ J-ORFinder

Cadastre-se Esqueci a Senha Inicial 2 Sobre
——

* Campos ench 00 ric.
0BS: O login e senha sdo Gnicos e intransferiveis, somente através deles vocé podera utilizar o J-ORFinder.
*  MNome:
* E-mail:
* Instituigdo:
= Login:
*  Senha:
*  Conf. Senha:

Cadastrar | tmpar |

Copyleft @ 2007, Desenvolvido por:
UFPR - Tecnologia em Informdtica

UCO003 - Recuperacédo da senha

Descricao:

Este caso de uso descreve como 0 usuario recupera a senha esquecida pelo

sistema.

Pré- requisito:

1- O usuario precisa ter um login valido e lembrar-se do login e email que foi

cadastrado no sistema

Pés-condigbes:



1- O sistema deve enviar para o email do usuario sua senha.

Autor:

1- Usuario.

Fluxo de eventos principal:

1 - O usuério clica no link Esqueci a senha.

2 - O sistema abre a tela de Esqueceu a Senha.

3 - O usuario informa o email (E1)(E2)

4- O usuario informa o login (E1)

5 - O usuario clica no botéo Enviar senha (E1)(E3)
6- O sistema envia a senha para o0 usuario.

7- O caso de uso € finalizado.

Fluxo alternativo:

Al - O usuario clica fecha o browser.

1- O caso de uso é finalizado.

Fluxo de excecéo:

123
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E1l - O sistema apresenta a mensagem “Erro! Campo nao esta preenchido!”

E2 - O sistema apresenta a mensagem “Erro! Campo email ndo esta

preenchido corretamente!”

E3 - O sistema apresenta a mensagem “Erro! Nao existe email cadastrado

com esse login!”

J-ORFinder

Cadastre-se Esqueci a Senha Inicial & Sobre
—— »

<
=2

* Campos de Preenchimento Obrigatdrio.

Digite o e-mail e o login que vocé usou para se cadastrar no 3-ORFinder
E-mail:
Lagin:

Enviar senha | Lmgar |

Copyleft & 2007, Desenvolvide por:
UFPR - Tecnologia em Informdtica

UCO004 - Cadastro de Projeto

Descricao:

Este caso de uso descreve como 0 usuario cria um novo projeto dentro do

sistema.
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Pré- requisito:

1- O usuério deve ter logado no sistema.

Pos-condicdes:

1- O sistema deve ter criado um projeto de acordo com os dados informados

pelo usuario.

Autor:

1- Usuario.

Fluxo de eventos principal:

1 - O usuério clica no botdo Novo Projeto.

2 - O sistema abre a Tela de Cadastro de Projeto. (Al)

3- O usuario preenche o campo Nome. (E1)(E2)

4- O usuario preenche o campo Descricdo. (E1)

5- O usuario seleciona os usuarios que fardo parte do projeto
11- O usuério clica no botdo Cadastrar.

12 - O sistema salva o projeto.
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14 - O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al - O usuario clica fecha o browser.

1- O caso de uso € finalizado.

Fluxo de excecao:

E1l - O sistema apresenta a mensagem “Erro! Campo nao esta preenchido!”

E2 — No Banco de Dados ja existe um registro com o conteudo do campo

com o mesmo valor informado pelo usuario

1- Emite a mensagem “Erro! J& existe um projeto com este nome no

banco”
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§ J-ORFinder

= /

L -
013 administrador sair Rede Neural —  Projetos a Meus dados 1, Sobre
—— ~NF i =

* Campos de Preenchimento Obrigatorio
Digite o nome e descricdo do projeto e logo abaixe quais os usuarios que terdo acesso a
ele.

*Nome:
*Descrigdo:
Selecione os usudrios que terdo acesso ao projeto:

Procurar Usuario:

Usuarios do projeto: Usuarios do 1-CRFinder:

—  administradar — :I administrador A

<% Adicionar Usuériusl
3 Remover Usudrios

s =
Cadastrar

Copyleft @ 2007, Desenvolvido por:
UFPR - Tecnologia em Informatica

UCO005- Editar Projeto.

Descricao:

Este caso de uso descreve como usuario altera os dados de um projeto.

Pré- requisito:

1- Existir um projeto cadastrado.

2 — usuario ser o dono do projeto.
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Pés-condigdes:

1- O sistema deve ter atualizado os dados do projeto no Banco de dados.

Autor:

1- Usuario.

Fluxo de eventos principal:

1 - O usuério clica no link editar.

2 - O sistema abre a Tela de Cadastro de Projeto. (Al)

3- O usuario altera o campo Nome. (E1)(E2)

4- O usuario altera o campo Descri¢do. (E1)

5- O usuario seleciona ou remove 0s usuarios que fardo parte do projeto
11- O usuério clica no botéo Alterar.

12 - O sistema salva o projeto.

14 - O caso de uso € finalizado.

Fluxo alternativo:

Al - O usuério clica fecha o browser.
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1- O caso de uso é finalizado.

Fluxo de excecgéo:

E1l - O sistema apresenta a mensagem “Erro! Campo nao esta preenchido!”

E2 — No Banco de Dados ja existe um registro com o conteudo do campo

com o mesmo valor informado pelo usuario

1- Emite a mensagem “Erro! J& existe um projeto com este nome no

banco”

§ J-ORFinder
=
0la matheus sair = Projetos 2 Meus dados ., Sobre
—— i !

* Campos de Preenchimento Obrigatdrio.

Digite o nome e descricdo do projeto e logo abaixo guais os usudrios que terdo acesso a
ele.

*Nome: Projeto Teste

do: Projsto feito para tirar screenshot da tela

Selecione os usudrios que ter8o acesso ac projeto:
Procurar Usuario:
Usuarnios do prajeto: Usuarios do J-ORFinder:
2umira =] administrador =
administrador joan
natheus miatheus

. Adicionar Usuénosl
3 Remover Usl.ia‘r'lusl

i i
Cadastrar

Copyleft @ 2007, Desenvolvido por:
UFPR - Tecnologia em Informdtica
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UCO007 - Excluir Projeto

Descricao:

Este caso de uso descreve 0s passos necessarios para excluir um projeto

Pré- requisito:

1- Existir um projeto cadastrado e o usuario ser o dono do projeto.

Pés-condigdes:

1- O sistema deve ter excluido o projeto no banco de dados

Autor:

1- Usuario.

Fluxo de eventos principal:

1 — O usuario abre a tela de projetos.

2 - O usuério clica no link Excluir.
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3 — O sistema apresenta a mensagem “Tem certeza que deseja excluir esse
registro?”

4 - O sistema exclui o projeto no banco de dados.

5 - O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al — O usuério fecha o browser.

1- O caso de uso é finalizado.

&,  JORFinder

0la administrader sair & Rede Neural —  Projetos @ Meusdados .  Sobre
— Fin o

Novo Projeto
[Nome | Descricsa
sadfasdf fghfghfgh
outro &

xsmplo descricio outre exemplo
nove exemple descricio outro sxemplo

Copyleft © 2007, Desenvolvido por:
UFPR - Tecnologia em Informatica

UCO008 - Cadastro Rede Neural
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Descricao:

Este caso de uso descreve como o administrador cadastra uma nova rede

no sistema.

Pré- requisito:

1- O administrador estar logado no sistema e existir um arquivo de rede
gerado pelo mdédulo J-ORFinder Desktop.

Pés-condigdes:

1- O sistema deve ter gravado a nova rede no banco de dados.

Autor:

1- Administrador.

Fluxo de eventos principal:

1- O usuério clica no link Rede Neural.

2 - O sistema abre a tela de Rede Neural. (Al)

3 - O usuario clica em nova rede.
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4 - O usuario informa o campo Rede com o caminho para 0 arquivo a ser
importado. (E1)

5 - O usuario informa o campo Nome (E1)(E2)
6 - O usuario informa o campo Objetivo da rede
10 - O usuério clica no botdo cadastrar.

11 - O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al — O usuario fecha o browser.

1- O caso de uso € finalizado.

Fluxo de excecgéo:

E1l - O sistema apresenta a mensagem “Erro! Campo nao esta preenchido!”

E2 — No Banco de Dados ja existe um registro com o conteudo do campo

com o mesmo valor informado pelo usuario

1- Emite a mensagem “Erro! J& existe uma rede com este nome no

banco”



& J-ORFinder
=~/
0l3 administrador sair - Rede Neural =  Projetos 2

‘.- o Arquive.

eva o objetivo desta rede:

Cadastrar I

Copyleft @ 2007, Desenvolvido por:
UFPR - Tecnologia em Informdtica

Diagrama de Sequéncia: Cadastro Rede Neural

Conforme demonstrado no apéndice 11.

UCO009 - Excluir Rede Neural

Descricao:

134

Este caso de uso descreve como excluir uma Rede previamente cadastrada.

Pré- requisito:
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1- Existir uma Rede cadastrada no sistema e essa Rede ndo pode estar

sendo usada em nenhum projeto.

Pés-condigdes:

1- O sistema deve ter excluido a Rede no banco de dados.

Autor:

1- Administrador.

Fluxo de eventos principal:

1 — O usuéario abre a tela de Redes.

2 - O usuério clica no link Excluir.

3 — O sistema apresenta a mensagem “Tem certeza que deseja excluir esse

registro?”
4 - O sistema exclui a Rede Neural no banco de dados.

5 - O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al — O usuario fecha o browser.

1- O caso de uso é finalizado.
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d J-ORFinder
< ) Reconhece e ORFs em cadeias de
-
Ola administrador sair Rede Neural —  Projetos 2 Meus dados . Sobre
—_— N i o
redes Neurals
Nova Rede
[Nome  |Descricia | Exccluir]
padrao  Rede padrio parz localizac3o de proteinas em geral Excluir
outra rede cutra rede Excluir

Copyleft @ 2007, Desenvolvido por:
UFPR - Tecnologia em Informatics

UCO010 — Alterar Dados Pessoais.

Descricao:

Este caso de uso descreve como usuario altera seus dados pessoais.

Pré- requisito:

1- 0 usuario estar logado no sistema.

Pos-condicdes:
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1- O sistema deve ter os dados do usuario no banco de dados.

Autor:

1- Usuario.

Fluxo de eventos principal:

1- O usuério clica no link Meus Dados.

2- O sistema abre a tela Meus dados

3- O usuario edita o campo Nome (E1)

4- O usuario edita o campo email (E1) (E2)(E3)
5- O usuario edita o campo Instituicdo. (E1)

6- O usuario edita o campo senha (E1)

7- O usuario confirma o campo senha (E1)

8- O usuario clica no botéo Alterar Dados

7- O caso de uso € finalizado.

Fluxo alternativo:

Al — O usuario clica no botdo cancelar.

1- O caso de uso é finalizado.
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Fluxo de excecgéo:

E1l - O sistema apresenta a mensagem “Erro! Campo nao esta preenchido!”

E2 - O sistema apresenta a mensagem “Erro! Campo email ndo esta

preenchido corretamente!”

E3 — No Banco de Dados ja existe um registro com o conteudo do campo

com o mesmo valor informado pelo usuario

1- Emite a mensagem “Erro! J4 existe um usuario com este email no

banco”
! J-ORFinder
- ) = 2 y
-
Old administrador sair - Rede Neural —  Projetos 2 Meus dados ., Sobre

—— P W
Administrador do J-ORFinder
administrador@jorfinder ufprbr
UFFR
@ Nge O

Alterar Dados

Copyleft © 2007, Desenvolvido por:
UFPR - Tecnalogia em Informatica

UCO011 — Nova pesquisa

Descricao:
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Este caso de uso descreve como usuario efetua uma nova pesquisa de

ORFs no sistema.

Pré- requisito:

1- O usuério estar logado em um projeto.

Pés-condigdes:

1- O sistema apresenta o resultado da pesquisa para 0 Usuario.

Autor:

1- Usuario.

Fluxo de eventos principal:

1- O usuaério clica no botdo Nova Pesquisa.

2- O sistema abre a tela de Nova Pesquisa.

3- O usuario escolhe a rede

4- O usuario informa o tamanho minimo da ORF (E1)
5- O usuario informa o nome da pesquisa (E1)

6- O usuéario informa o DNA a ser consultado (E1)

7- O usuério clica em Pesquisar.

8- O sistema apresenta o resultado da pesquisa com base na consulta feita

a rede neural.



9- O caso de uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al — O usuério fecha o browser.

1- O caso de uso € finalizado.

Fluxo de excecéao:
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E1l - O sistema apresenta a mensagem “Erro! Campo nao esta preenchido!”

& J-ORFinder
L =0 - & Reconhecedor de ORFs em cadeias de E
e )
0la admmistr;:lor sair & Rede Neural —  Projetos

eenchimento Obrigatério.
outro exemplo

Rede Neural a ser utilizada:: @ padrag
outra rede
*Tamarnho minime do ORF: 20
* Nome: pesquisa exemplo

MA

Jescrigdo:

>0i|83026424|gb|DQ291131.1| Azospirllum brasilense clone 5p7 cell cycle

transcriptional regulator [ctrA) gens, complats cd=

& Meusdados . Sobre
i

ATECGCGCTETCCTGGT TGAACCGAACCCCCTGATCGCCGACGCGCTCGGCCGTCAGCTCGGCAT)
AGATCCGCTACGACCGCCAGGACTGGGECCGEGECTGEAGGAGCT TCTGCGCGACCAGGGTGCGGAC
TGGCTACGACGCCATCGTCCTGGGCAGCGTCGACGACCCGECGCGCTECGTGGCEGCGCTGCGE!
CAGGTCGGGGCGGCGATCCTCTGCCTGCTCGACCEGGCGCTGCGTEGGCGACGACGGTGGAGCTGC
CCGGEGECCGACGACGTGCTGET CAAGCCGGTGGTCAGCGCCGAGGTGCGEGCGCGCATCGAGGTL
CCGECECTCGCGCGECT TGCTGAGCAACGCGETGCGGGTGGGGCAGCTCACCGTCTTICCTCGACT
GACCCGGAGG TCGCCGGOGAGCEECTGLGECTEAGCCAGCECGAGCACGCCATCCTCGGEETTC
CCCATCACCGCOCGCGTEGTETCCAAGGAGCACAT CTACGACGAGGTCTACGGCCTGTCCGGLGCC:
GCTGGACAAGETCATCGACGTCTACATCTGCAAGCTGCGCAAGAAGATCGCCGAGGCCACCGGOGE
CGCTACATCGAGACCGTCTACGGACGCGGCTACAAGTTCGAAGCCCCGCCCGAGCATGAAGAGGCL
CGGCCGCCGCAACCGLCACCGCCGCCCGCCGCT TCCCGGECCATCCOCTTEGCCGOETCCGECCT,

CEGCTGTCTCGTCGCCGCCGAGTGA

|

Processar

Copyleft @ 2007, Desenvolvido por:
UFPR - Tecnologia em Informatica
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< J-ORFinder
o«
0Ol3 administrador sair Rede Neural —  Projetos 2 Meus dados ., Sobre
= — hil i e

Voltar | Mova Pesglisa

L —_—
2
4
5 — ———y
&

LEGENDA

1, 2, 3: Linhss do cdigo genético regular
4, 5, 61 Linhas do cédigo gendtico complementar
>--| ORF aprovada pela red
A5
=

-| ORF NAD aprovada pela rade
-| ORF apro

Copyleft © 2007, Desenvolvido por:
UFPR - Tecnologia em [nformdtica

Diagrama de Sequéncia: Nova Pesquisa

Conforme demonstrado no apéndice 13.

UCO012 — Visualizar ORF

Descricao:

Este caso de uso descreve como o usuario visualiza a ORF encontrada pela

pesquisa efetuada em um DNA.

Pré- requisito:
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1- Existir uma pesquisa feita e a mesma retornar pelo menos uma ORF.

Pés-condigdes:

1- O usuario ter acesso aos dados referentes a ORF encontrada.

Autor:

1- Usuario.

Fluxo de eventos principal:

O usuério clica em uma ORF encontrada pela Pesquisa.

O sistema abre a tela de Visualizacdo de ORF.

O sistema apresenta a sequéncia de genes da ORF e sua classificagéo
(A2)(A3)(A4)

O Caso de Uso é finalizado.

Fluxo alternativo:

Al — O usuario fecha a tela.
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1- O caso de uso é finalizado.

A2 — O usuario altera a classificagdo da ORF.

1 - O usuério edita a classificacéo

2- O usuario clica em Salvar

3- O sistema salva os dados

A3 — O usuario informa uma observacao.

1-O usuario informa uma observacéo.

2- O usuario clica em Salvar

3- O sistema salva os dados

A3 — O usuario consulta a base NCBI.

1-O usuario clica em Pesquisar.

2- O sistema abre uma tela com a orf sendo submetida ao sistema NCBI
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APENDICE 3 — DIAGRAMA DE CLASSES MODULO DESKTOP
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APENDICE 4 — DIAGRAMA DE CLASSES MODULO WEB

TipoORF
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APENDICE 5 — DIAGRAMA DE COMPONENTES MODULO DESKTOP
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APENDICE 6 — DIAGRAMA DE COMPONENTES MODULO WEB

A
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APENDICE 7 — DIAGRAMA DE SEQUENCIA MODULO DESKTOP A LGORITMO
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—=
osopeqs|
=
i

HHO

EUOIIE|aS JH0

P!
d

W03 NS olEges

108 QeanEAeS
OAdHOHRE

d
‘ OA0 H

‘ ‘ DATIETES ‘

OAslEgel
oyieqes sopep

|PepEss

GVaomEqEs

WOg00Eq

GREPN

GvaEeN




149

A

APENDICE 8 — DIAGRAMA DE SEQUENCIA MODULO DESKTOP C ADASTRO
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APENDICE 9 — DIAGRAMA DE SEQUENCIA MODULO DESKTOP C ADASTRO
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APENDICE 10 — DIAGRAMA DE SEQUENCIA MODULO DESKTOP GERACAO
DA TABELA TREINO
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APENDICE 11- DIAGRAMA DE SEQUENCIA MODULO WEB CADAS TRO DE
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APENDICE 12 — DIAGRAMA DE SEQUENCIA MODULO WEB LOGI N
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APENDICE 13 — DIAGRAMA DE SEQUENCIA MODULO WEB NOVA PESQUISA
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APENDICE 14 — DIAGRAMA DE ENTIDADE RELACIONAMENTO M ODULO
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APENDICE 15 — DIAGRAMA DE ENTIDADE RELACIONAMENTO M ODULO WEB
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APENDICE 16 — DICIONARIO DE DADOS MODULO DESKTOP

Tabela treino

Name  Data Type Not Null? Primaty Default Comment
Key?
identity (start with 1, increment
cod int Yes Yes by 1)
znome varchar(20) Yes No
descricao varchar(80)

Constraints
treino_pkey Primary key (cod)
treino nome key Unique (nome)

Tabela gabarito
Data Type Primaty Default Comment

Key?

identity (start with 1,
cod int Yes Yes increment by 1)
nome varchar(20) Yes No
descricao varchar(50) No No
geracoes int No No
mutacao int No No
fithess double No No
tempoProcessamento  timestamp
populacao int No No
elitismo int No No
Constraints
gabarito_pkey Primary key (cod)
|gabarito_nome_key Unique (nome)

Tabela classe
Name Data Type Not Null? Primaty Key? Default Comment

cod int Yes Yes identity (start with 1, increment by 1)
nome varchar(15) Yes No
Constraints

INETE Type Definition \
classe pkey Primary key (cod)
classe nome key Unigue (nome)




Tabela codon

Name Data Type Not Null? Primaty Key? Default Comment ‘
identity (start with 1, increment by
cod int Yes Yes 1)
codon varchar(3) Yes No
Constraints
Name Type Definition
tipoorf pkey Primary key (cod)
Tabela rede
Name Data Type Not Primaty  Default Comment
Null? Key?
cod int Yes Yes identity (start with 1, increment by 1)
codTreino  int Yes No
nome varchar(20) Yes No
descricao  varchar(80) No No
rede clob(1M) No No
Constraints
Name Type Definition
Primary
rede pkey key (cod)
Foreign  (codTreino) REFERENCES treino(cod) ON UPDATE NO
rede codTreino fkeykey ACTION ON DELETE NO ACTION;

Tabela ORF
Name Data Type Not Null? Primaty Key? Default Comment‘
cod int Yes Yes identity (start with 1, increment by 1)
codClasseint Yes No
nome varchar(250) Yes No
descricao varchar(80) No No
rede clob(1M) No No
Constraints
Name Type Definition
Primary
rede_pkey key (cod)
Foreign  (codTreino) REFERENCES treino(cod) ON UPDATE NO
rede_codTreino_fkeykey ACTION ON DELETE NO ACTION;

Name

Data Type

Not Null?

Primaty Key? Default Comment

codGabarito int Yes Yes
codOfr int Yes Yes
codTreino int Yes Yes
caracteristica double No No
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Constraints

Name Type Definition
Primary
treinoOrfGabarito_pkey key (codGabarito, codOrf, codTreino)
(codGabarito) REFERENCES gabarito(cod)
Foreign ON UPDATE NO ACTION ON DELETE NO

treinoOrfGabarito_codGabarito fkeykey

ACTION;

treinoOrfGabarito_codOrf fkey

Foreign
key

(codOrf) REFERENCES ORF(cod) ON
UPDATE NO ACTION ON DELETE NO
ACTION;

Foreign

treinoOrfGabarito_codTreino fkey key

(codTreino) REFERENCES treino(cod) ON
UPDATE NO ACTION ON DELETE NO
ACTION,;

Tabela gabaritoORF

Name Data Type Not Null?  Primaty Key?  Default Comment
codGabarito int Yes Yes
codOrf int Yes Yes
Constraints
Name Type Definition
Primary
|gabaritoOrf_pkey key (codGabarito, codOrf)

treinoOrfGabarito_codGabarito fkeykey

(codGabarito) REFERENCES gabarito(cod) ON
Foreign UPDATE NO ACTION ON DELETE NO
ACTION,;

Foreign (codOrf) REFERENCES ORF(cod) ON UPDATE

treinoOrfGabarito_codOrf fkey key NO ACTION ON DELETE NO ACTION;
Tabela ORFCodon
Name Data Type Not Null?  Primaty Key? Default Comment
codOrf int Yes Yes
codCodon int Yes Yes
codonSequencia int Yes Yes
Constraints
Name Type Definition
Primary
orfCodon_pkey key (codOrf, codCodon, codonSequencia)
Foreign (codCodon) REFERENCES codon(cod) ON UPDATE NO

orfCodon_codCodon_fkeykey

ACTION ON DELETE NO ACTION;

Foreign (codOrf) REFERENCES orf(cod) ON UPDATE NO
orfCodon codOrf fkey  key ACTION ON DELETE CASCADE;
Tabela nota
Name Data Type Not Null?  Primary Key? Default Comment
codGabarito int Yes Yes
posCodon int Yes Yes
nota int Yes Yes
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Constraints

Name Type Definition

Primary
nota_pkey key (codGabarito, codCodon, nota)

Foreign (codNota) REFERENCES nota(cod) ON UPDATE NO
nota_codGabarito fkeykey ACTION ON DELETE NO ACTION;

Foreign (codCodon) REFERENCES codon(cod) ON UPDATE NO
nota codCodon fkey key ACTION ON DELETE NO ACTION;
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APENDICE 17 — DICIONARIO DE DADOS MODULO WEB

Tabela tipoORF
Constraints

Definition

tipoorf_pkey Primary key (cod)
Tabela rede
Name Data Type Not Null? Primary Key? Default Comment
cod serial Yes Yes nextval(‘rede_cod_seq’)
nome varchar(50) Yes No
descricao varchar(200) No No
rede text Yes No
Constraints
[Name  Type  Definiion |
rede_pkey Primary key (cod)
rede_nome_key Unique (nome)

Tabela usuario

cod serial Yes Yes nextval(‘'usuario_cod_seq’)
nome varchar(50) Yes No
instituicao  varchar(50) Yes No
email varchar(50) Yes No
login varchar(15) Yes No
senha char(32) Yes No

Constraints

usuario_pkey Primary (cod)
key

usuario_nome_key Unique (nome)

usuario_email_key Unique (email)

Tabela projeto

cod serial Yes Yes nextval('projeto_cod_s
eq)

owner Integer Yes No

nome varchar(200) Yes No

descricao varchar(200) No No

Constraints
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projeto_pkey Primary  (cod)
key
projeto_nome Unique  (nome)
key
projeto_owner Foreign  (owner) REFERENCES usuario (cod) ON UPDATE NO ACTION ON
_fkey key DELETE NO ACTION;

Tabela codon

cod serial Yes Yes
codon varchar(3) Yes No
Constraints

| codon_pkey Primary key (cod) |
Tabela ﬁabarito

nextval(‘codon_cod_seq’)

cod serial Yes Yes nextval(‘gabarito_cod_seq’)
codRede integer Yes No
nome varchar(50) Yes No
Constraints
gabarito_pkey Primary  (cod)
key
gabarito_codRed Foreign  (codRede) REFERENCES rede (cod) ON UPDATE CASCADE ON
e fkey key DELETE CASCADE;

Tabela pesquisa

cod serial Yes Yes nextval('pesquisa_cod_seq")
nome varchar(200) Yes No
descricao  varchar(200) No No
dtcriacao Date No No
codProjeto integer Yes No
codRede integer Yes No
DNA text Yes No

Constraints

pesquisa_pkey Primary  (cod)
key
pesquisa_codProj  Foreign (codProjeto) REFERENCES projeto (cod) ON UPDATE CASCADE
eto fkey key ON DELETE CASCADE;
pesquisa_codRed Foreign (codRede) REFERENCES rede (cod) ON UPDATE NO ACTION
e fkey key ON DELETE NO ACTION;

Tabela usuarioProjeto



usuarioProjeto_codProjeto_fkey

codProjeto  integer Yes No
codUsuario integer Yes No
Constraints

Foreign
key

(codProjeto) REFERENCES projeto (cod) ON
UPDATE CASCADE ON DELETE CASCADE;

usuarioProjeto_codUsuario_fkey Foreign
key

(codUsuario) REFERENCES usuario (cod) ON
UPDATE NO ACTION ON DELETE NO
ACTION;

Tabela ORF

codPesquisa integer Yes Yes
posCodonStart integer Yes Yes
posCodonStop integer Yes Yes
linha integer Yes Yes
codTipoORF integer Yes No
observacao varchar(300) No No
Constraints
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ORF_pkey Primary (codPesquisa, posCodonStart, posCodonStop, linha)

key
ORF_codPesqu Foreign (codPesquisa) REFERENCES pesquisa (cod) ON UPDATE
isa_fkey key CASCADE ON DELETE CASCADE;
ORF_codTipoO Foreign (codTipoORF) REFERENCES tipoORF(cod) ON UPDATE NO
RF_fkey key ACTION ON DELETE NO ACTION;
Tabela nota

codGabarito integer Yes Yes
posCodon integer Yes Yes
nota integer Yes Yes
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Constraints
nota_pkey Primary (codGabarito, codCodon, nota)

key
nota_codGabari Foreign (codNota) REFERENCES nota(cod) ON UPDATE CASCADE ON
to_fkey key DELETE CASCADE;
nota_codCodon Foreign (codCodon) REFERENCES codon(cod) ON UPDATE NO ACTION
_fkey key ON DELETE NO ACTION;
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ANEXOS

ANEXO 1- PLANO DE PROJETO



