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RESUMO

7

JFinisher é um software de alinhamento, edicdo e manipulacdo de
sequéncias biologicas. Ele tem como objetivo auxiliar no processo de finalizacdo de
montagem de genomas. A partir de uma sequéncia de referéncia, o programa alinha
contigs através do algoritmo de alinhamento local Smith-Waterman com métodos
auxiliares, permitindo gerenciamento dos alinhamentos gerados. Ele possui interface
grafica para manipulacdo e visualizacdo das acdes, unindo funcionalidades que
auxiliam na edicdo das sequéncias. Possui projetos internos gerenciaveis e
capacidade de exportar resultados obtidos nos formatos padrédo da area.

Palavras Chave: DNA, Genoma, montagem, bioinformatica, alinhamento, Smith-
Waterman



ABSTRACT

JFinisher is software for alignment, editing and manipulation of biological
sequences. It aims to assist in the finishing of genome assembly. Starting from a
reference sequence, the program align contigs using Smith-Waterman local
alignment algoritm with auxiliary methods, allowing management of the alignments
generated. It has graphical interface for manipulation and visualization of the actions,
uniting features that help in editing the sequences. It has internal projects
manageable and ability to export results in the standard formats of the area.

Keywords: DNA, Genome, assembly, bioinformatics, alignment, Smith-Waterman
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1 INTRODUCAO

1.1 INTRODUCAO

Neste trabalho, apresentamos os artefatos que documentam o
desenvolvimento do aplicativo JFinisher - um produto que apresenta uma solucdo
para uma demanda observada na area da bioinformatica, onde os pesquisadores
das areas da bioquimica e informatica precisam analisar e concluir os resultados dos
processos de montagem de genomas. Ou seja, 0 software auxilia a finalizacdo de
montagem de genomas.

O trabalho de fechamento do genoma requer diversas atividades, uma das
principais é o "alinhamento de sequéncias”, que consiste em alinhar, analisar e
manipular grandes quantidades de dados. Para isso, profissionais e estudantes
utilizam diversos softwares, sendo grande parte deles abertos e/ou gratuitos,
disponiveis na internet.

Para essa atividade existem diversas aplicacbes, baseadas em dois
algoritmos, chamados alinhamento local e alinhamento global. O algoritmo do
alinhamento local mais conhecido € o Smith-Waterman, e a implementacdo mais
conhecia é o aplicativo BLAST fornecido pelo National Center for Biotechnology
Information (NCBI). O algoritmo de alinhamento global mais conhecido é o
Needleman-Wunsch, néo utilizado nesse trabalho.

Apesar da grande quantidade e variedade de programas disponiveis, poucos
abrangem todas as funcionalidades necessarias para a resolu¢do dos problemas.
Isso ocorre por alguns fatores: a maioria dos programas executam funcdes
independentes, ou seja, ndo s&o unificados. E necessario entdo que, para executar
uma tarefa ou chegar a um objetivo, varios programas sejam utilizados. Outro
grande problema sdo os softwares sem interface grafica, onde suas fun¢des séo
executadas apenas por linha de comando com saidas em forma de texto. Isto
acontece por: facilidade de desenvolvimento, necessidade de alto desempenho,
utilizacao restrita, entre outros. A utilizacdo de diversos programas também pode

resultar na incompatibilidade de arquivos e resultados.
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Os problemas acima citados e as limitacdes encontradas em alguns
softwares demandam maior tempo de aprendizado e execugdo pelo usuério,
resultando em um maior tempo de trabalho para solugcéo dos problemas.

Estes fatores motivaram o desenvolvimento de um software unificado para
alinhamentos e manipulagdo de multiplas sequéncias, o JFinisher, que ira realizar
suas funcdes através de uma interface grafica de facil manipulagdo. O programa
estd focado em analise, alinhamento, edicdo e finalizacdo de montagem de
genomas, a partir da entrada de um arquivo de referéncia e multiplos arquivos de

sequéncias (também chamadas de contigs).

1.2 OBJETIVOS DO PROJETO

O projeto tem o objetivo de especificar o planejamento e o desenvolvimento
de um software de manipulacdo de dados para a area de bioinfomética, detalhando
suas etapas, desde a fase de concepcéo até sua finalizacao.

O objetivo geral do JFinisher é alinhar e editar sequéncias biol6gicas em um
ambiente gréfico, para auxiliar em algumas etapas na finalizacdo de montagem de
genomas recém-sequenciados.

O software possui 0s seguintes objetivos especificos:

e Abrir arquivos de formatos padrdo da éarea (Fasta e GenBank), de

sequéncias Unica e/ou multiplas;

e Gerar uma interface para visualizagcdo, manipulacdo e navegacédo dos

dados, com suporte a varias linguas;

¢ Alinhar e editar sequéncias;

e Construir sequéncia consenso a partir dos dados manipulados;

e Unificar sequéncias alinhadas;

e Abrir e salvar projeto interno;

e Exportar dados e sequéncias.
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2 FUNDAMENTACAO TEORICA

2.1 BIOINFORMATICA

A bioinformatica é uma ciéncia que une varias linhas de conhecimentos: a
engenharia de software, ciéncia da computacdo, estatistica, matematica, biologia
molecular e a bioquimica. Ela surgiu da crescente necessidade de analise de dados
biologicos, proveniente dos avangos nos estudos do DNA nas ultimas décadas e do
aumento das maquinas de sequenciamento automéatico (identificacdo do DNA de
organismos). Esta area se subdivide em diversas linhas de pesquisa, como: analise
de sequéncias, alinhamento e busca de sequéncias, banco de dados de sequéncias,
andlise da expressdo génica, reconhecimento de genes, reconstrucdo de arvores
filogenéticas, predicado da estrutura da proteica, analise de muta¢des cancerigenas,
gendmica comparativa, modelagem de sistemas biologicos, sistemas de anotacao
de genomas, entre outras. Atualmente, considerada a era Pos-Gendmica (PENA,
2005), a bioinformética faz mais do que apenas analisar dados, ela desempenha um

papel importante na pesquisa médica e biolégica.

2.2 DNA E SEQUENCIAMENTO

A base de estudo da bioinformética € o DNA, uma sequéncia de pares de
base (nucleotideos) formados pelos quatro acidos nucleicos: Adenina, Citosina,
Guanina e Timina e que sao representados, respectivamente, pelas letras A, C, G e
T. A sequéncia de DNA, também denominada genoma, é encontrada nas células
dos organismos vivos. Todas as atividades bioquimicas (multiplicacdo, reparacao,
producao energética, entre outras) dos organizamos estdo “descritas” e reguladas
nos genomas, em sequéncias denominadas genes. Os genes descrevem a
codificagdo das proteinas, enzimas.

O tamanho da sequéncia genoma, normalmente, € expressa em pares de
bases (pb), em funcdo que na genética e na biologia molecular um par de bases
consiste em dois nucleotideos opostos e complementares nas cadeias de acido
desoxirribonucleico (ADN) e acido ribonucleico (ARN) que estdo conectadas por

pontes de hidrogénio.
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A identificacdo das sequéncias de DNA sao realizadas por maquinas
sequenciadoras, que identificam os nucleotideos contidos nos organismos e
produzem arquivos com sequéncias de textos, formadas pelas letras A, C, G ou T.
Este processo, apesar da crescente evolucdo, ainda € custoso e complicado. A
sequéncia de DNA é muito extensa (genoma humano chega a aproximadamente 3
bilhbes de pares de base) e dificil de ser sequenciada. Uma das maiores limitagbes
das técnicas de sequenciamento encontra-se na limitacdo do nimero de bases que
0 processo consegue identificar por vez e na qualidade da sequéncia gerada. Apos 0
processo de sequenciamento, utilizam-se softwares que realizam a montagem, tais
como o Velvet (ZERBINO et al., 2008), que fornecem como saida do programa uma
ou varias (mais de 100mil) sequéncias, com 2kb a 50kb de tamanho, dependendo
dos dados de entrada, denominados contigs, € um nimero um pouco menor de

sequéncias com falhas internas, denominados scaffolds.

2.3 ALINHAMENTO DE SEQUENCIAS

O alinhamento de sequéncias busca utilizar métodos computacionais
eficientes procurando semelhancas entre longas sequéncias de dados sendo,
geralmente, uma menor (por exemplo um contig) e uma maior (genoma).

Umas das técnicas utilizadas para este fim é baseada em programacéo
dindmica. Ela realiza o alinhamento de sequéncias construindo uma matriz de
comparacao de prefixos das sequéncias que devem ser alinhadas. Esta técnica se
divide em 2 métodos:

e Alinhamento global: alinha duas sequéncias por inteiro, utilizando toda
sua extensao, proposta por Needleman e Wunsch (NEEDLEMAN et
al.,1970).

e Alinhamento local: procura regibes de alta similaridade dentro da
sequéncia, por segmentos parciais que alinhem entre si, proposta por
Smith e Waterman (SMITH et al.,1981).

Estes alinhamentos possuem matrizes de score, produzidos pela somatéria

de pontos entre similaridades, diferencas, abertura de falhas (gap opening) e
extensdo de falhas (gap extension) da matriz de comparagdo. Com estas técnicas &

possivel predizer qual o possivel alinhamento entre sequéncias.
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2.4 ARQUIVOS FASTA E GENBANK

Fasta e GenBank sédo tipos comuns de arquivos de texto formatados
utilizados para armazenamento de sequéncias.

Arquivos FASTA sé&o arquivos de base textual simples. Iniciam com uma
linha de descricdo e identificacdo iniciada pelo simbolo maior-que “>”, seguido de
linhas de sequéncias. O cabecalho tem alguns padrées para identificacdo do
arquivo. A extensdo do arquivo também serve como identificador. Por exemplo:
“.fasta” sao de sequéncias simples, enquanto “.ffn” identifica arquivos com multiplas
sequéncias, geralmente informando regides codificantes da sequéncia.

Os arquivos GenBank (extensdo “.gbk”) tem a capacidade de armazenar
mais informacdes referentes a sequéncia. Possui duas partes: secdo de anotacao
(iniciada pela notacdo LOCUS) e secado de sequéncia (iniciada pela notagao
ORIGIN). A secdo de anotacdo contém: descricdo, nome cientifico, taxonomia do
organismo, entre outros. Pode ainda ter informacdes sobre caracteristicas que
identificam regides codificantes e outros sitios de significancia bioldgica (unidades de
transcricdo, sitios de mutacdo, etc.). Também tem a capacidade de armazenar a
traducdo de proteinas para regides codificantes, além de referéncias bibliograficas.

2.5 JAVA

Java é uma linguagem de programacdo de alto nivel e uma plataforma
(ambiente de software que executa sobre uma plataforma de hardware). Segundo
Peter Jandl Junior (2007), “O Java € uma linguagem de programacao de proposito
geral, concorrente, baseada em classes e orientada a objetos [...]".

E uma linguagem altamente portavel. Isto se deve pelo fato de funcionar
sobre uma plataforma, chamada JVM, tornando as aplicacdes escritas em java
funcionais em todos os hardwares onde a JVM possui uma versao.

Possui trés segmentos principais: JavaME (Java Micro Edition) voltado para
dispositivos moveis; JavakEE (Java Enterprise Edition) voltada para desenvolvimento
de aplicacdes corporativas complexas; JavaSE (Java Standard Edition) utilizada
para aplicacbes de pequeno e médio porte, segmento que foi utilizado para

producéo deste projeto.
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Java se destaca por ser orientada a objetos, com alta performance e suporte
ao desenvolvimento multithread, com alta seguranga e independente de plataforma.

2.6 UML

Segundo Douglas Marcos Da Silva (2001), “A Unified Modeling Language
(UML) é [...] uma linguagem padronizada para a modelagem de sistemas de
software orientados a objetos, sendo adotada pela industria de software como
linguagem-padréo [...]". E um conjunto de diagramas e especificacdes feitas para o
planejamento e desenvolvimento de softwares.

Para este projeto foram utilizados diagramas de caso de uso, diagramas de
classe e de sequéncia. A construcdo destes diagramas visa documentar o sistema
que ser& desenvolvido, planejando suas funcionalidades e evitando erros futuros.

O diagrama de caso de uso, atraves de sua estrutura simples, permite
organizar os requisitos do sistema, com uma visdo geral de todo o problema. E
utilizado em todo o projeto, desde sua concepc¢ao até os testes finais. O diagrama de
classes representa a estrutura do sistema orientado a objetos, com suas classes e
relacionamentos. Demonstra a estrutura do software. Ja o diagrama de sequéncia
permite a visualizagcdo sequéncial das funcionalidades do sistema, baseados nas
especificacdes de cada caso de uso. Isto permite, além de documentar, guiar o

desenvolvimento do software conforme planejado.
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3 METODOLOGIA

A metodologia utilizada para o desenvolvimento do projeto foi a prototipacéo
incremental. Optou-se por este método pelo perfil do projeto. Por ser um trabalho de
cunho cientifico e unificador, o projeto ndo possuia limites iniciais mensuraveis.
Teriamos varios problemas e funcionalidades que poderiam ou nédo ser
implementados. Dependendo do progresso do desenvolvimento e dos resultados

obtidos teriamos novos requisitos.

3.1 MODELO DE PROCESSO DE ENGENHARIA DE SOFTWARE

A metodologia de prototipacdo incremental adota o desenvolvimento por
estagios. Cada estagio, quando finalizado, gera uma verséao do software (Figura 1).

O processo incremental inicia com a concepcao do software, onde as ideias
sdo analisadas e discutidas para definir como sera o software de maneira geral.
Logo depois é feita a andlise de requisitos, onde serdo definidas as funcionalidades
do sistema. Nesta etapa também é feito o projeto arquitetural, um modelo de alto
nivel de abstracdo que ira definir uma estrutura definida e clara para a solu¢do do
problema. Esta fase inicial ocorre de maneira ciclica, podendo ser revista diversas
vezes antes do inicio do desenvolvimento.

Quando a primeira fase de projeto estiver em uma etapa avancada, ja é
possivel iniciar o desenvolvimento do primeiro estagio, que ird abranger as principais

funcionalidades do software.

“Quando um modelo incremental é usado, o primeiro incremento é
frequentemente chamado de nucleo do produto. Isto €, os requisitos basicos
sdo satisfeitos mas muitas caracteristicas suplementares (algumas
conhecidas, outras desconhecidas) deixam de ser elaboradas.”
(PRESSMAN, 2006)

Neste estagio é comum revisar a primeira fase de projeto para garantir que a
primeira versdo estara funcional. Este ciclo se repete até a finalizacdo do estagio.
Com isso o sistema possui uma base funcional e com uma documentagdo bem
especificada e esta pronto para agregar as novas funcionalidades que virdo nos

proximos estagios.
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Os estagios sao divididos por funcionalidades completas e envolvem o
planejamento, desenvolvimento, testes e entrega. Ao final de cada estagio é
possivel ter uma versdo funcional do software. E necessario que as dependéncias
entre os estagios sejam bem definidas para possam ser desenvolvidos conforme
planejado.

O desenvolvimento de estagios segue até a finalizagdo do projeto, ou vai

sendo incrementado a cada novo requisito apresentado.

Concepcdo do

software 4_‘

Analise de
requisitos

Projeto
arguitetural

Estagio 1: Projeto detalhado, implementacdo,
depuracdo, teste e entrega

l

Estagio 2: Projeto detalhado, implementacdo,
depuracdo, teste e entrega

Estagio 3: Projeto detalhado, implementacdo,
depuracdo, teste e entrega

Figura 1 — Prototipacdo Incremental

Este modelo de prototipacdo foi a melhor opcédo para o desenvolvimento
deste projeto. Isto ocorreu pelo perfil unificador do software planejado. Na fase de
concepcao existia a ideia geral do que seria desenvolvido, porém nem todas as
funcionalidades que ele poderia agregar estavam definidas. Outro fator é a rapidez
para desenvolvimento deste modelo, que permite alteragcbes no projeto de forma

gradual, reduzindo os riscos e dando flexibilidade, segmentado suas etapas.
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Segue abaixo a divisdo dos estagios no projeto do software JFinisher. A
divisdo esta especificada de maneira detalhada no apéndice 5 PGP — PLANO DE
GERENCIAMENTO DE PROJETO - 4.2 GRAFICO DE GANTT.

e Estagio 1. Desenvolvimento da interface gréafica, navegacdo de

sequéncias na tela, construcéo de menus gerais e estrutura multilingual

e Estagio 2: Abertura de arquivos de sequéncia simples e mudltiplos,

selecéo de sequéncias, construcdo do menu de opgdes

e Estagio 3: Alinhar sequéncias utilizando métodos JAligner e JContigSort,

visualizacdo de alinhamentos Unicos

e Estagio 4: Remocéo de sequéncias, constru¢cdo do mapa de sequéncias,

construcéo da sequéncia consenso

e Estagio 5: Desenvolvimento do multiplo alinhamento por sequéncia

e Estagio 6: Gerenciamento dos projetos no software (novo, abrir, salvar)

e Estagio 7: Edicao de sequéncias

e Estagio 8: Exportar sequéncias, navegacao de posicionamento

e Estégio 9: Unificar sequéncias alinhadas

e Estagio 10: Revisao e finalizacdo do software

O desenvolvimento da interface gréafica no estagio 1 e o alinhamento de
sequéncias no estagio 3 foram as tarefas que mais demandaram esfor¢cos da equipe.
S&do estagios que implementam funcdes chave para o sistema e tiveram que ser
revisados diversas vezes para o correto funcionamento do programa.
Consequentemente, estes estagios consumiram maior tempo de desenvolvimento.

O primeiro e segundo estagio forneceram uma base para a aplicacdo. Nesta
etapa foram desenvolvidos os métodos para manipulacdo e visualizacdo das
sequéncias. Desenvolvemos um algoritmo para imprimir as sequéncias em tela,
tarefa que demandou alto desempenho da aplicacéo. A biblioteca BiolnfoCommons
foi utilizada no processo de abertura dos arquivos.

No estagio 3 foram utilizadas as bibliotecas JContigSort e JAligner.
Aplicamos o método de alinhamento local do JAligner em uma regido restrita (dobro
do comprimento da sequéncia selecionada), localizada nos extremos da mediana

retornada pelo alinhamento do JContigSort.
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No estagio 4 e 5 foram utilizadas técnicas de layouts proporcionais no Java
que permitiram o desenvolvimento do mapa gréfico. A biblioteca XStream foi a base
para o estagio 6, onde criamos a estrutura de projetos internos no sistema. Ela
facilitou o armazenamento dos objeto, transformado em xml (e recuperando os
arquivos previamente salvos). Nesta etapa utilizamos verificacdo de chave (MD5)
para confirmar a integridade dos arquivos.

Os estagios 7 ao 10 foram relativamente menos complexos. Quase toda a
estrutura do software estava completa, facilitando o acesso ao componentes
internos. Estas ultimas etapas e a finalizacdo ocorreram em menos tempo que as

demais.

3.2 PLANO DE ATIVIDADES

As atividades foram divididas considerando a média de trabalho de cada
participante distribuida dentro do tempo corrido do projeto. Isto ocorreu pois o0 tempo
de dedicacdo ao projeto ndo era fixo no dia dos participantes. Assim, efetuou-se
uma média de tempo de dedicacdo semanal por participante, que foi distribuida pelo
calendério.

As etapas e tarefas desenvolvidas no projeto estdo especificadas nos
capitulos 4.1 WORK BREAKDOWN STRUCTURE- DIVISAO DE TRABALHO NO
PROJETO e 4.2 GRAFICO DE GANTT do apéndice 5 PGP — PLANO DE
GERENCIAMENTO DE PROJETO.

3.3 PLANO DE RISCOS

O plano de riscos esta descrito no apéndice no apéndice 5 PGP — PLANO
DE GERENCIAMENTO DE PROJETO - 3 RISCOS DO PROJETO.

3.4 RESPONSABILIDADES

As responsabilidades do projeto estdo especificadas no apéndice 5 PGP —
PLANO DE GERENCIAMENTO DE PROJETO - 6 ORGANIZACAO DO PESSOAL.
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3.5 MATERIAIS

As caracteristicas de hardware e software utilizados para o desenvolvimento
do projeto estdo especificadas no apéndice 5 PGP — PLANO DE GERENCIAMENTO
DE PROJETO - 5 RECURSOS DO PROJETO.

3.6 DESENVOLVIMENTO DO PROJETO

O inicio do projeto foi marcado por algumas dificuldades iniciais: a escolha
do escopo e entendimento do tema. Por se tratar de um software de bioinformética,
algum conhecimento de biologia molecular era necessario para o desenvolvimento
correto do sistema. Através de estudos e andlises de softwares semelhantes
conseguimos lidar com esta dificuldade.

Apés a decisdo de se desenvolver um editor de sequéncias, ocorreram
algumas dificuldades na escolha das funcionalidades, tendo em vista o limitado
conhecimento na area. Nao tinhamos ideia do que realmente poderia ser feito no
tempo disponivel. Iniciamos o projeto com algumas funcionalidades béasicas, mas
sempre tivemos uma grande lista de outras funcdes que poderiam ser agregadas. Ao
decorrer do desenvolvimento conseguimos visualizar o que poderia e nao ser feito,
dentro do tempo previsto.

A escolha da linguagem também foi um fator importante no projeto, pois o
software iria precisar de alto desempenho (trabalhar com sequencias de milhdes de
caracteres), além de necessitar de algumas bibliotecas especificas para realizar
alinhamentos e manipulacdo de arquivos. A solucdo mais adequada para o software,
segundo nossa andlise, foi o Java, onde ja tinhamos conhecimento e atendia as
necessidades solicitadas.

Como a equipe possui apenas 2 integrantes, optou-se a divisdo entre
desenvolvimento e planejamento. Um integrante faria toda a parte de
desenvolvimento, enquanto o outro gerenciaria o projeto. Desta forma conseguimos
ter um andamento mais linear e sem atrasos, com focos bem definidos. Porém os
integrantes interagiam constantemente em suas fungodes.

Tivemos um risco inicial em relacdo as datas para o desenvolvimento do
projeto. Tinhamos a definicdo de conclusdo para final de 2011, e estavamos

realizando todo o planejamento para esta data, apesar de ser um tempo muito curto,
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considerando que o projeto se iniciou em setembro do mesmo ano. Porém, ocorreu
uma mudancga desta data para final de fevereiro de 2012, acrescentando mais 3
meses para o desenvolvimento e finalizacdo do software. Isto nos permitiu ampliar o
escopo do desenvolvimento, além de conseguir atingir outro nivel de maturidade
com o projeto.

As reunibes com o orientador foram semanais, auxiliando no andamento do
projeto. Utilizamos o GIT como ferramenta para gerenciamento de versdes durante o
desenvolvimento do software.

Por utilizarmos o método de prototipacdo incremental, gerenciamos o tempo
de acordo com os estagios de desenvolvimento. Conseguimos manter as datas de
entrega de cada estagio, apesar dos integrantes ndo possuirem disponibilidade
integral para o projeto. Isso rendeu alguns atrasos em tarefas especificas, mas os

estagios foram completados em tempo sem maiores dificuldades.
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4 APRESENTACAO DO SOFTWARE

4.1 INSTALACAO

Para executar o software é necessério possuir instalada o JRE versao 6 ou
superior. O JFinisher ndo necessita de instalacdo. O software é compactado no
formato JAR. Para executa-lo abra o arquivo jFinisher.jar com o Java ou execute o
comando: java —jar jFinisher.jar (comando deve ser excutado no diretério em que o
arquivo se encontra. Neste diretério deve haver a pasta “lib” com as bibliotecas
necessarias que vem junto do software).

No CD de instalacdo que acompanha este documento o arquivo jFinisher.jar
esta no diretoério jFinisher. Pode ser executado diretamente ou atraves dos arquivos

.bat (para Windows) ou .sh (Linux).
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4.2 ABRIR ARQUIVOS

Ao abrir o arquivo jFinisher.jar, sera apresentada a tela principal do sistema,
(Figura 2).

Zoom

Figura 2 — Tela principal jFinisher
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Através do menu superior do sistema € possivel executar as suas funcdes.
Pelo menu “Arquivo” € possivel abrir sequéncia de referéncia ou abrir algum projeto

previamente salvo (Figura 3).

- jFinisher - + x
|:|Exportar Ferramentas Ajuda

Abrir Referéncia Ctri+Shift+0

Abrir Projeto Ctri+L

Sair

Zoom |1

Figura 3 — Menu “Arquivo”
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Ao selecionar “Abrir Referéncia” o usuario deve escolhe o arquivo desejado

em um formato permitido (Figura 4).

-

- Selecione o arquivo referéncia »
ﬂmra pasta | Excluir arquivo '[Eenomear arquivo]
[frnediaJ’ArquivnszADSfTCijFinisher | v |
[Pastas ] [Arquims
A 4| [BAODOO39.gbk &
Wi NC_000860.gbk
buildy genoma.fasta
dist/ “|referencia.fas
libf
nbproject/
srcf
test/
¥ L
Selecdo: /media/frquivos/TADS/TCC/Finisher
fl 1
Filtro:
Arquivo GenBank ou Fasta [ ¥

® Cancelar ‘ ‘ v DK ‘

Figura 4 — Sele¢&o de arquivo referéncia
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Ao selecionar um arquivo de um formato permitido, sistema ird abrir na tela

os dados (Figura 5).

Figura 5 — Arquivo referéncia aberto
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Para abrir contigs € necessério selecionar a opgao “Abrir contig(s)” no menu

“Arquivo” e selecionar um ou mais arquivos de formato permitido na tela de selecao

(Figura 6).

r

> Selecione o(s) arquivo(s) de contigs +
MNowva pasta || Excluir arguive Iﬂennmear arquivu‘
[ImediamrquimszADSITCCIjFinisher | v |
\Pastas | |Arguivos
¥ i i
ol genoma.fasta
build/ referencia.fas
dist/ -|spsftrimS50ord. ffn
liby
nbproject/
srcf
test/
¥ ¥
Selegao: /media/Arquivos/TADS/TCC/jFinisher
[cantiga.ﬁn
Filtro:
Arquivos Fasta [ ¥

® Cancelar ‘ ‘ QK ‘

Figura 6 — Abrir contigs
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Sistema abre e apresenta na tela os dados do(s) arquivo(s) de contig(s)

(Figura 7).

> jFinisher

Arquivo Exportar Ferramentas Ajuda

# 20 40 60

R CCAACGGCCGCCATCCACGCGOTCCGCCCGCCAAT COCCCATCGCCCGCACCGTCOCCCTCCAGCAGETCOGCATCT GG
C GOCCCCCCCCOGOOCGECCOGCCCGECCCCCCOCOCCOGGANGOCGLOCCCGOOCCCCCOGACGLOCOlGLOGLaa]

4 L3

1 [-NODE_3102_lengt... |agttccaccgccggcccgatcccgggeagogtocgcgaggggocgcgoctoggaggocgaaggcgatgoccgoogte) 4
2 [-NODE_1969_lengt... |gtcgatccacgocgotggtoggcccogotgotggocctgttggattggoccgggogocgcgoggagogaaggcgt

3 [-NODE_3218_Tengt... |ggtcggcggogggcatogoegacgggotticogatgocgggoagocgotocatctacggogocaccaagetggog

4 [+NODE_1038_lengt... |gatcggccticgtecattccotactecoccottgticatggaggaaccccageattctocagggotocaggogottc

5 [#NODE_£440_lengt... |ccgtgggcgtocggoocgocgoggoctgoccgocgaagcggaagacgccggocaggatcgccgaaccgtcccogge

& [-NODE_3323_lengt... [tgaaatccgtgtcgatcttgtcacccgocctogoggogocatcgggttgcgogatggtocctggocggotcaccoc

7 [NODE_5755_Tengt... |cgcccggcagogtgtcggocggoaccoggoaaagcagagggoggaagagtgtccgcgaccggocggcagnnnnnmn

8 [-NODE_&570_Tlengt... |cQtcacccocggoggogtccagoaggggotggticagettgicggocagatoggocatcggaacgggagogotoeg

9 [+NODE_5971_lengt... |cccgacggttogggogocggggoggocgggtegoeggggecggettogeageggoeaggaggoggagacggaggcgg
10[=NODE_1353_lengt... |cgaccggcccttccagacgcaggcgtgoccogotgggcaggatgacctcgaggatogocgggotcgtggctgget
11[-NODE_&778_lengt... |acagcgcagcaggccgccagogccgtgocgcacgctcgccaaccccaacqocgggctgoccaacgocggratgoct
12[-NODE_708_length... |ccgggcgaccggacgcaccaggccctggogacgctocggccgggocgatcgggtgagoctggacgcaccggoggge
13[=-NODE_5879_lengt... |tccgocctggaactogocgoccatogoggogatocggacgggaccgggcacgccctgacggoggtgogoaccgct
14[NODE_3703_lengt... |ggcccctccagegggtogoogocgacgaaggtcagccaggaccegtoccttcagoccoccaccgacagecggacgtod
15[=NODE_&754_lengt... |gtccccgaccttcacgctggtgcagacctacgacacggacatcggoccggtoctggoatttcgatectotacocgoc]
15NADF 4114 lannt aTa - Talalatalalalals k= Talalatalalalals afak S alala afalafalalalafs s kalal=Ta als alal=Talalalals (ol afal:heaaalalafals o alalalafalats s aba'slsT

4

»>

[ |59486 [115972 [178458 [237944 [pa7430 [p58916 j16402 475888 |535374

I a

hd

Zoom |1 -

Figura 7 — Tela principal com referéncia e contigs abertos

Apos abrir os dois tipo de arquivos (referéncia e contigs) ja é possivel
realizar todas as funcées do software. E possivel também adicionar mais arquivos de

contigs caso necessario.

4.3 NAVEGACAO

A tela principal do software apresenta 3 divisdes:

e Superior: contém contador, sequéncia de referéncia e sequéncia
consenso

e Centro: todos o0s contigs com sua descri¢ao e identificador.

e Inferior: mapa grafico dos dados abertos no programa com contador e

controlador de zoom. A linha maior que ocupa todo o comprimento da
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tela representa a sequéncia referéncia. As outras representam os contigs

com tamanho relativo a sequéncia principal.

Ao passar 0 cursor sobre as sequéncias sera apresentado a posicdo do
caractere dentro do arquivo (apés alinhado esta informacéo aparece juntamente da
posicdo de alinhamento). Ao passar o cursor e clicar (ou arrastar) € possivel

selecionar partes especificas de cada sequéncia (Figura 8).

> jFinisher

Arquivo Exportar Ferramentas Ajuda

# 20 40 60

R CGAAGGCCGCCATCCAGCGOTCCGCCGGCCAAT COGCCATCGCCCOCACGTCOGGCCTCCAGCAGGTCGGLATCTGEL
C GGCCCCCCCCGOGORCGCCCOGCCCOCGLCCCCOCOOCGAONGOOCOCCCCCOCGCCCCCORACGLOCOCGLaniany

4 *

=NODE_3102_Tengt... [agttccaccgcococggococgatcoccgggecagecgtocgocgaggggocgogoctoggaggocgaaggcgatgocgoogte] 4
=MODE_1969_Tengt... |[gtcgatccacgoccgotggtocggocococgotgotggocctgttggattggoccgggcgoogocgoggagocgaaggogt
=MODE_3215_Tengt... |[J9tcggcggcgggcatcgogacgggetttocgatgocgggoagccgotccatetacggogccaccaagotggcy
>MODE_1033_Tengt... gatcggcctdcqtcattccctactcccCttqttcatqqaqqaaccccaqcattctccaqthtccaggcgcttc
=MNODE_£440_Tengt... |[ccgtgggcogtoggocgccgoggcctgeccgecgaagocggaajacgocggccaggatogeogaaccgtoccoggo
>MODE_3323_lengt... |tgaaatccgtgtocgatcttgtcaccecgecctegbggogeategggttgogogatggtoctggocggetocacocoe
=MODE_5755_Tengt... |[cgcccggoagogtgtcggoggcacccggoaaagocagagggoggaagagtgtocgocgaccggoggcagnnnnnnn
=-MODE_&570_Tengt... |[cgtcacccocggoggogtcocagoaggggctggticagettgtocggococagatoggccatcggaacgggagogcteyg
=-MODE_5971_Tengt... |[cccgacggttcgggcgccggggcggogggtoge ccggcttocgcagoggcaggaggcggagacggaggo
10}-MODE_1353_Tengt. . . cgacCggCCCttccagacgCaggdqtqCCchctqqqCaqqatqacCtCqaqqathccqqqcthtqqctqqg
11[=NODE_&778_lengt... |acagcgcagcaggccgoccagogccgtgogcacgoctcgccaaccccaacgoocgggctgoccaacgocggtatgoct
12[=NODE_708_length... |ccgggcgaccggacgcaccaggccctggogacgctccggcocgggogatcgggtgagoctggacgcaccggoggge
13[-NODE_5879_lengt... [tccgocctggaactogocgoccatcgoggogatoccggacgggaccgggcacgccctgacggocggtgcgcaccycs

[ N RV I A W S

14[-NODE_3703_Tengt... |ggcccctccagogggicgocgocgacgaaggtcagocaggaccegidtttcagococcaccgacagocggacgtod
15[-NODE_6754_lengt. .. [gtccccgaccttcacgctggtgoagacctacgacacggacatcgge g jgtotggcatttocgatctetaccgec’
15=NANF 4114 lennt nnannccoccnaccoaccoAcctAAACacCcCcCccontanancacnarmeeAccaatteaceoteoncceanctang T
4 L4
[ |59486 [t 15972 [t78458 [237944 [pa7430 [p5e916 16402 475888 |535374
] a

Zoom |1 -

Figura 8 — Selecdo de sequéncias

Os caracteres “N” sdo destacados em branco.
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Alterando o valor do campo “Zoom” & possivel ter uma maior definicdo do
mapa. O contador do mapa € atualizado a cada alteracdo no valor do zoom para

manter a proporcao entre o tamanho das sequéncias (Figura 9).

> jFinisher -

Arquivo Exportar Ferramentas Ajuda

=N ]

[ [pass

# 20 40 60

R CCAAGGCCGCCATCCAGCGGTCCGCCGGCCAAT COGCCATCGCCCGCACGTCOGCCTCCAGCAGETCGGCATCT GG

& GCCCCCCCCCOGOOCGECCOGCCCGECCCCCCCCOCCOGGAGGOCGLCCCCGOOCCCCOOGACGLOCOOGLOGLan]
4 >

1 [-NODE_3102_lengt... |agttccaccgccggocccgatooccgggeagogtcgogaggggocgcgoctoggaggogaaggogatgocgoogte] 4

2 [-NODE_1969_lengt... |gtcgatccacgocgotggtoggoccogotgotggococtgttggattggocgggogocgcgoggagocgaaggogt

3 [-NODE_3215_lengt... |ggtcggcggcgggcatogocgacgggotticogatgocgggoagocgctccatctacggcgocaccaagotggoy

4 [-NODE_1038_Tengt. .. gatcggcctdcqtcattccctactcccCttqttcatqqaqqaaccccaqcattctccaqthtccaggcgcttc

5 [-NODE_6440_Tengt. .. [ccgtgggogtoggocgocgoggoctgocogocgaagrggaagacgeocggocaggatocgocgaaccgtccocoggo

5 [NODE_3323_1lengt... [tgaaatccgtgtegaticttgtcaccogecccteqbggogeategggttgogogatggtococtggocggotocaccoe

7 [#NODE_5755_lengt... |cgcccggocagogtgtocggoggoaccoggoaaagcagagggoggaagagtgtccgcgaccggoggocagnnnnnmn

5 [-NODE_6570_lengt... |cgtcacccoggoggogtccagoaggggotggticagettgicggocagatoggocatcggaacgggagcgotog

9 [-NODE_5971_Tlengt... |cccgacggttcgggogocggggoeggogggtoge ccggcttocgcagoggcaggaggcggagacggaggo

10}-MODE_1353_Tengt. . . cgacCggCCCttccagacgCaggdqtqCCchctqqqCaqqatqacCtCqaqqathccqqqcthtqqctqqa

11[=NODE_&778_lengt... |acagcgcagcaggccgoccagogccgtgogcacgoctcgccaaccccaacgoocgggctgoccaacgocggtatgoct

12[=NODE_708_length... |ccgggcgaccggacgcaccaggccctggogacgctccggcocgggogatcgggtgagoctggacgcaccggoggge

13[-NODE_5879_lengt... [tccgocctggaactogocgoccatcgoggogatccggacgggaccgggcacgccctgacggocggtgcgcaccyct

14[-NODE_3703_Tengt... |ggcccctccagogggicgoccgocgacgaaggtcagocaggacccgiocticagococcaccgacagocggacgtod -

15-NODE_6754_Tengt. .. |gtccoccgaccttcacgotggtgoagacctacgacacggacatcggooccgguotggoatttcgatctotacego’

16 =NANE 4114 Jennt nnannccoccnaccoaccoAcctAaacacCceccontanancacnanaccaccaatteaceoteoncceanctang T

»>

[t1857 [t5862 [to528 3794 7780 B1725 [356a1 i

&

[ 3

&
v

Zoom |15

Figura 9 — Mapa com zoom
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Ao efetuar a rolagem horizontal em qualquer barra, o sistema
automaticamente posiciona todas as telas, fazendo com que a posicdo das

sequéncias mantenham-se alinhadas (Figura 10).

> jFinisher -
Arquivo Exportar Ferramentas Ajuda
# 5100 5120 5140 5160 51§

CTTGCTTTTCT GAACACAAGCATCCTTTGGTTGCTTTCGAT CGCCAAAGT CTCTCGCGGTTGGCCAGCATGACCCCCCOCCCTGLCCCAT GGTAAGT
MCCCGOCCGCCOGGCCOTCACGCTCCCCCAGCTGCCOGECCCAGGCCCCACCCCACCAGCECCCTOOCCCOCAGCCTCCOGCCAGCCCAGCATGGCCA

4« () >

R

&

1 fatggcecocgotatgeccaggeoogocgtoatettogtogegocaggacgggttcaaactggogocggoccgogtgogogoctacagottogoaaagy &
5 =
3

4

5

5

7

3

Cgcagacggocgogototcaacacgtocgaagaaccgtcacgoctegatcoccggoecagogcgcagacatgegoccattcggegtocgacaccgga
NNNNNNNNNNANNNRNANANNNNNNANANANNNNNNNGE tgtgggcgcgcgagocageggtggtcgagteggtcaacgocgcgogggagaaccgd
Htggcgcgatggoggcgcocggtcaccggocttcagogactgogtcagcaggocgocgcaggccgaggaaggoggtctocggocggtcgageatgga

—
o o

jccogocggotgggogtgcacgaaagoctgotgtat
11ljptgctgeocgogoaggogggtggtcacgatgttgtagacgatgtgoaggoccgagooccgotccocoocctogocgogocgogtegtgaagaaggggte
12jtccocgaaaaatgtttatgaattttottacgogocgggtgtagocgacaagatagcagaagacttactggtgacctacggcgaatcaagoatcot

14
15

16 r
e » [
i5 [F931 [t1ga7 [15862 [togza 3794 7780 1725 [5a91 [paas7 =
=
T hd
. L4 J

Zoom |15 |3|

Figura 10 — Tela ap0s rolagem horizontal
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Desmarcando a opgao “Travar barras” no menu “Ferramentas” (Figura 11) é

possivel navegar por qualquer area do sistema independente da outra (Figura 12)

=NODE 4114 Jeannt
a4l )

[pags

[F931

> jFinisher -
Arquive Exportar Ajuda
# =] 40 60
R ) i [} CGCCCGCCAATCOGCCATCGCCCGCACGTCOCCCTCCAGCAGCTCOGCATCT GG
C Alinhar todos os contigs SCGCCCCCCCOCOOCOOGaNGOCGCOCCCGOOCCCCCOGACGLOCOlGLOGLaa]
_ Unir sequéncias

a4 >
1 [-NODE_3102_lengt... |agttccaccgccggcccgatcccgggeagogtocgcgaggggocgcgoctoggaggocgaaggcgatgoccgoogte) 4
2 [-NODE_1969_lengt... |gtcgatccacgocgotggtoggcccogotgotggocctgttggattggoccgggogocgcgoggagogaaggcgt
3 [-NODE_3218_Tengt... |ggtcggcggogggcatogegacgggotticegatgocgggoagocgotccatctacggogocaccaagetggoy
4 -NODE_1038_lengt... |[gatcggccticgtcaticoctactccoccttqttcatggaggaaccccaqeattcteccagghetecaggegetio
5 [-NODE_£440_lengt... |ccgtgggcgtocggoocgocgoggoctgoccgocgaagcggaagacgccggocaggatcgccgaaccgtcccogge
5 [-NODE_3323_1lengt... [tgaaatccgtgtogaticttgtcaccogoccteqbggogeatogggttgogogatggtootggocggotcaccon
7 [NODE_5755_Tengt... |cgcccggcagogtgtcggocggoaccoggoaaagcagagggoggaagagtgtccgcgaccggocggcagnnnnnmn
8 [-NODE_&570_Tlengt... |cQtcacccocggoggogtccagoaggggotggticagettgicggocagatoggocatcggaacgggagogotoeg
9 [=NODE_5971_lengt... |cccgacggttogggogocggggoggogggtegeggggecggettogeageggeaggaggeggagacggaggcgy
10[=NODE_1353_1engt... |cgaccggoccttocagacgcaggdgtgoccoocgotgggoaggatgacctogaggatogoogggotegtggotgghe
11[-NODE_&778_lengt... |acagcgcagcaggccgccagogccgtgocgcacgctcgccaaccccaacqocgggctgoccaacgocggratgoct
12[-NODE_708_length... |ccgggcgaccggacgcaccaggccctggogacgctocggccgggocgatcgggtgagoctggacgcaccggoggge
13[=-NODE_5879_lengt... |tccgocctggaactogocgoccatogoggogatocggacgggaccgggcacgccctgacggoggtgogoaccgct
14[NODE_3703_lengt... |ggccccteccagegggtogoocgocgacgaaggtcagecaggacccgtocticagoccoccaccgacagcocggacytod -
15[=NODE_&754_lengt... |gtccccgaccttcacgctggtgcagacctacgacacggacatcggoccggtoctggoatttcgatectotacocgoc]
16 L' ' 1= e = 1 e = = i il = o o U s s | r

»>

[11897 [t5862 [19528 3794 7780 1725 [55691 i

&

»

Zoom |15

&
v

Figura 11 — Desativar opgéo “Travar barras”
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> jFinisher - + x
Arquivo Exportar Ferramentas Ajuda

424840 424860 424880 424300 424320
TGCCCCTCCAAAGCAACCGGTCAGCCCATGGATCCGGCCGGTETCCGCAGGCTCGCCT CATCCACCCCCACAGCATT CAAAAAGT CAAATCGCCGGH
NMNNNNNNNNNMNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNNYNNNNNNNNNNNNNNN NN NN NN NN N NN SN NNMNNNNN N NN SN NNNN NN SNNNNNNE

L (D] [

cccatcccgtacagcatgtgagtgogttcccacaccccgoggotgocgottgaaataggogtaggtggacgocccggaaaggqcaggccgtcacgcg -_i

actgcggrgoatgagatcaagoggetgggcatgacggtccacggcaccticaccTtatggoctgocgggcgagacgcgcgageagatgcaggaca

cgaccttcggatgggcgaccagecgogotttccacttcogecgtgoccatgoggtggocggacacgttgatcacgtogteccacgoggocggtgat
ttcgtoctocggogtocattggoagegtecageggattcatcacqgtocagegecaatgtgocgocoggocgoaagatgageggoeggoggcagecagoyg
tratcacctccatoccgoaccgacgaggaagocgocgatctggagacgacttaccgcacqttgogccgtttggaacqgggogtggagegatctgat
ggcgctgoccatcggcacccacnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnnncgacggggagogcgggcagggccty
10|acgagcttgoctocgttcgoagaatgggtgcaagitgatectgoticticcgogtciccaatcogeicacgtagggtgtctitgagacagcgccace
11l|gcgeccecggacgttttgttcagocggtogatggoggccaccagacggococgtggogcggacggoggcggtcatttccgacgggtoccaccoocata
12|caaaggtatagactatggocatttcatctocgageagtttctocagaaaaaacgotggoccaccaagoaccagaatttcgaaataacttgtagtatt
13|aagggttccagoggotgaccgogcagcaggetggoctcCcaaccogecgecgagatgotcgoocctgetgetTggogacctgggccagaccgggca
l4|tctcgaccrgotggocccagatgataggtcgggttgaagggggcggectgctocgccagocggtegatcaggtoggoggoctogatggccgggtal

k.ODOHO‘IU‘I-hL.UI\J'—‘|_ [l

I. .I L

[F931 [t1897 [t 5862 [t9gz8 3794 7780 31725 [5851 39657 43623

&
>+ LI

! ¥
4 L J
Zoom |15 |3

Figura 12 — Barras de rolagem “destravadas”
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4.4 ALINHAMENTO

O alinhamento pode ser efetuado individualmente por contig (cligue com
botdo direto sobre sequéncia, opcdo “Novo Alinhamento”) ou realizada em todos os
contigs (menu “Ferramentas” opcgédo “Alinhar todos os contigs”). Realizando uma

destas opc¢des o sistema ir4 apresentar a tela de alinhamento (Figura 13).

> Alinhamento

Repetir alinhamento (por cada sequéncia) hos

Seed length 15 ]

Open Gap Penalty l10.0 ]

Extend Gap Penalty 0.5 ]

Fechar || Alinhar

Figura 13 — Tela de alinhamento
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Nesta tela € possivel informar quantos alinhamento serdo feitos (por contig)
e 0s paramentros para os métodos de alinhamento. Ao clicar no botao “Alinhar” o
sistema alinha o(s) contig(s) selecionado(s) (Figura 14) e apresenta o relatorio ao
final do processo (Figura 15).

> Alinhamento - + x
Repetir alinhamento (por cada sequéncia)

Seed length
Open Gap Penalty

Extend Gap Penalty

Alinhando contigs...

Cancelar

Figura 14 — Alinhando contigs

-

- Saida de alinhamento - 4+ x
133507
CT-GAT-— GAACAGCACCGTETGG-CCGAGCC GG CGE-ACAG - COCAGCAATTCCTCOTTCAGG—-GT
[ 111 A R N A AR [ 1 [1] [ 11 [
CTCGATC - -AC——G-CCG-ETGET- G- G000 -—C0GET- -G T-G-- GL-——— CCT-BTT--GGAT-T
1

Tdentity: 1294,/2561 (50,53%)
Similarity: 1294,/2561 (50,53%)
Caps: 1267/2561 (49,47%)
Score: 660,50

Figura 15 — Saida de alinhamento — Relatério por alinhamento
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Ao realizar alinhamentos multiplos o sistema gera um outro relatério (Figura
16), mostrando o status dos alinhamentos realizados, identificando cada um pelo

namero do contig.

~ Saida - 4+

- Alinhado

- Alinhado

- Alinhado

Alinhado

- Alinhado

- Alinhado

- Alinhado

Alinhado

S - Alinhado

10 - Alinhado

11 - Erro de memdria. °
12 - Erro de memdria. -
13 - Alinhado

14 - Alinhado

15 - Alinhado

16 - Alinhado

17 - Alinhado

L s R I A I SN e
I

[54]
1

| ) [

Figura 16 — Relatério geral de alinhamento
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Ao voltar para a tela principal, o sistema alinha o(s) contig(s) na tela central e
posiciona a sua representacao na posi¢ao relativa no mapa (Figura 17).

v
- *

Zoom |15

Figura 17 — Tela principal ap6s alinhamento
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Ao realizar mais de um alinhamento por contig, o sistema ira distribuir os

alinhamentos pelo mapa, tendo sempre apenas uma deles selecionado e ativo.

Também € posivel acessar o alinhamento clicando com o botdo direto sobre a

sequéncia (Figura 18).

- jFinisher
Arquivo Exportar Ferramentas Ajuda
# 12540 132580 132580 132600 132620
R [CGCGCGCAGCAGCTTCACCACAT COTCCGGCCGOTCCGCCAGCOTETTTTTCGGCCCCAT CACCACGTACCAGGCATAGCCGOGCAGCGCCTGATTY
C [NMNMNNNNNNNMNMNNNNNNGT CCAT CCACGCCGCTGOTCGGCCCCGCTGCTGOCCCTGTTGCATTGGCCGGGLGCCGCGCGCAGCGAAGGLGTATY
] . S
2 gtcgatccacgoccgotnnteaneerrartartnnerrTgtggattggecgggcgccgogocggagcgaaggogty 4
3 MNovo alinhamento
4 Mostrar alinhamento 1
> :
E Remaover contig b
7 Ir para...
g Agrupar N's
9 Remover N's
10
11
12
13
14
15
16
17 - r
4 . L4
.18972 [t24520 [1308689 [138817 [142758 J148715 [154863 ji60512 [168560 [t72509 il

Figura 18 — Mdltiplos alinhamentos por contig
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E possivel remover um alinhamento especifico clicando com o bot&o direito

sobre o mapa no alinhamento desejado e escolhendo a opgdo “Remover este

alinhamento” (Figura 19).

> jFinisher

Arquivo Exportar Ferramentas Ajuda

# 135020 135040 135060 135080 135100

RTTCCACATCCGGTCCCAGCGCTACAGCTTCATCCTGTCCCACCGCTGOCAAGCATAGGGTTCOGCGETGGCCOGCGECGCTCCOGCAAT CACTTCAL

C [NMNMNNNNNNNMNMNNNNNNGT CCAT CCACGCCOCT GCTCGGCCCCOCTGCTGOCCCTOTTGCATTGCCCGGGCCCCGCGCOCACCCAAGGLGTATY
4 L3

2 gtcgatccacgccgctggtocggoccccgoctgotggocctgttggattggoccgggogocgcgocggagocgaagqgogty 4

3

4

5

5]

7

g

)

10

11

12

13

14

15

16

17 r
4 L4

2 j124920 [t30868 [136817 [142768 [t48715 [t 54663 [t60612 [t56560 J172509 [17g457

&
I
Alinhamento bb

MNovo alinhamento
Remaover contig

&

Zoom |10 |g

Figura 19 — Remover alinhamento

4.5 EDICAO E LOCALIZACAO

O jFinisher possui varias opcdes para edicdo das sequéncias:

Remocédo de um contig inteiro (e seus alinhamentos)
Insercdo ou remocao de determinados caracteres no contig
Agrupamento ou remocgéao de caracteres “N”

Copiar parte de sequéncias

Localizar padréo ou navegar pela sequéncia manualmente
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Todas estas opc¢des sao acessadas ao clicar com o botao direito sobre uma

sequéncia (Figura 20).

4 ]

[za48

> jFinisher -

Arquivo Exportar Ferramentas Ajuda

# 20 40 60

R CCAACGGCCGCCATCCACGCGOTCCGCCCGCCAAT COCCCATCGCCCGCACCGTCOCCCTCCAGCAGETCOGCATCT GG

C COTCCCCCCCOGOCCGECCOGCCCGECCCCOLOCOCCOGGACGOCGLOCCCGOOCCCCCOGACGLOCOlGLOGLan]
“( S

£ FNUDE_I969_Tengt. .. A

3 [-NODE_32158_lengt... |ggtcggcggcgggcatcgcgacgggotticocgatgccgggoagocgotecatctacggcgocaccaagetggoy

4 [-NODE_1035_lengt... |gatcggccticgtcattcootactcoccttgttcatggaggaaccccagoattctocagggotocaggogottc

5 [-NODE_£440_Tengt... |ccgtgggcgtoggcocgocgoggoctgoococgocgaagoggaagacgcocggocaggatcgocgaaccgicccogge

& [~NODE_3323_lengt... [tgaaatccgtgtcgatcttgtecaccocgocctogoggogeategggttgegegatggtoctggoocggotecaccoe

7 [FNODE_5755_lengt... |cgcccggoagocgtgtcggoggoaccoggoaaagcagagggoggaagagtgtccgcgaccggoggocagnnnnnmn

5 [-NODE_&570_lengt... |cgtcaccccggocggogtccageaggggotggttcagettgtcggoccagatoggocatcggaacgggagcgotog

9 [-NODE_5971_lengt... |cccgacggttogggogocggggcggcgggtogoggggccggcttogoagoggcaggaggoggagacggaggcgy

10[=-NODE_1353_Tlengt... |cgaccggccocttccagacgoaggogtgoccogotgggcaggatgaccicgaggatcgocggactcgtggetggct

11[=NODE_&778_lengt... |acagcdcageagqecgccagegocgtgeqeacqethnrraarerraaracennantaceraarnccggtatgot

12[=NODE_708_length... |ccgggcgaccggacgcaccaggoccctggogacgel Movo alinhamento caccggcggg

13}-NODE_5879_lengt... [tccgocctggaactogocgoccatcgoggogator Remover contig tgcgcaccgc

14[-NODE_3703_Tengt... 99ccCotocagegggtegeegecgargaaggtoal gy gcocggacgtc

15[=-NODE_&754_lengt... |gtccccgaccttcacgctggtgcagacctacgac: . ctctaccgoc

16[-NODE_4114_Tengt. .. aggccgecgaccocgoccgect cgcceoce tAgruparNs cccggotgge

= —leng ggaggccgecy geccgootgggeg gt \ geccggetggdl
17[-NODE_4777_lengt. .. |ggtaagcaaggccggoggcgacgoctatotggat] Hemever N's gtgcacatcgy v

Excluir sequéncia selecionada
Inserir sequéncia
Copiar

[t1897 [t7845 [p3794 o743

=

»>

|53537 I

&

»

Zoom |10 |3

Figura 20 — Clique botao direito sobre sequéncia

A opcao “Remover contig” quando acionada apresenta uma tela de

confirmacédo antes de remover o contig selecionado do sistema (Figura 21).

Remover contig

Remover contig ?
| Remover contig do arquivo original

| ® Cancelar | I v 0K

Figura 21 — Remover contig

Marcando a opcao “Remover contig do arquivo original”’, a sequéncia é

removida do arquivo de origem (somente ocorre em arquivos multi-fasta).
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“Excluir sequéncia selecionada” permite remover os caracteres selecionados
do contig, apdés uma tela de confirmacdo. Esta acdo é replicada no arquivo de
origem.

“Inserir sequéncia” permite que dados sejam inseridos em certa posicédo do

contig. Ao ser acionada esta opcéo ativa a tela de entrada de dados (Figura 22).

v Digite a sequéncia

|® Cancelar| | + OK |

Figura 22 — Tela de entrada de dados

Ao confirmar a operacédo a sequéncia de caracteres informada é adiciona ao
contig na posicao selecionada. Esta operagéo altera o arquivo original.

As funcgbes “Agrupar N's” e “Remover N’s” tem papéis semelhantes. Ao
selecionar uma das duas opc¢cBes o0 sistema ira remover os caracteres “N” da
sequéncia ou agrupar caracteres que estejam lado a lado em apenas um “N”.

“Copiar” transfere a selecao de caracteres da sequéncia para a area de
transferéncia do sistema.

Para efetuar buscar e localizagdo o sistema tem a opcao de “Ir para” onde

apresenta uma tela de navegacéao (Figura 23).

- Ir para

C) Ir para a base |

Procurar padrido de base

Cancelar | | Ok

Figura 23 — Tela de navegacgao “Ir para”

“Ir para a base” da a opgado de navegar pela posigdo dos caracteres da
sequéncia.
“Procurar padrao de base” busca uma sequéncia informada. Estas opc¢des

reposicionam a tela para a ocorréncia, caso encontrada (Figura 24).
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Argquive Exportar Ferramentas Ajuda

# 380 400 420 440 450

R |CCGAACTGGGAAACTGGOGCTTGGGCAAGGGCTTGGGCACAGCAGCGCACGOTTTGCT GGGLGCAAAT GCACGGGCGGCTCATTGGCGGTGACCALTT
C |CCCCATGGCGGACCGGCGCCGCCCCAAGCGOCCCGGACGGCGLCGCCCGGLRGGTTGOCGCGGCCCGCGLGCCGCCGLICCAGCGGGCCGLGGLCTCY

4 L

aacctgggagogogtgoatotootgtacgggctogaccggotggggotgotcgacgggacggoccggatgotggocgtoagoaccgcggtogact ,
gcgtgtcgotggocgagotgaccgogototgogoggaacgogogggocggaccatooccatogoogocagtccggaaaccogogocgocgacat
cacgttcgtggaccgotggoggogocagcaggocgaacgooaggogaccggogaactcagotogatggoggaggaaggotoooogoccgogoag
cacgaagaacccgtcgatgdogocgaggteccegaqeatqocoggeagqgateqtaccfcacegegetegttgatcaactoggocaaattgeca
cggcgaagggggccaggatggogatcaggatgocgocgatocageccccagegggttgoccgocctgeccgttetggotgttgoctotgogacgogece
gcggcttccaggtcggcttcqctcaqcttuatccqqtqcttuucuucqqaqqcucuuauqthqcqtqgcgggccagcggaatggcgccgcgct
tcgocgoccgtcagaagd - Ir para gaagccgococotgogttgogtoogat
tgaccggtgatgtect catctccgogatgtocgggatoggtgos
€gcaaacctcagacgel () i para a base [ | tggatagtcatgggoactgocatagg
11|cgccacgetggagety agcgacggcaacaccgcggagatgga
12|tccgacggeggaceged ) ( | @atacatatcggagtatgcagcaaaa
13|cggctggoggocgacg] (& Frocurar padréo de base |gagcatgcccggeagggategtace | boacgennnnnnnnnnagegeggeged

o W0 00 =~ 07U s Ll

14|ggcggtccocggaggge caccacggtcagcaccagccgegagg

15|gccggcgacgcctogg cancelar Ok Cgacacccccgocccocggoggaggato

1&|ccagoctottegaccte L ) | Bcgaccoggoctatcgooccggoccge

17|ccgocagocgagetitic gctctattgggageagtogggoaac v
4 [ 2

) 5948 [11897 [t7845 3794 o743 5691 41640 47588 53537 5

»

Zoom |10 |5

Figura 24 — Reposicionamento de tela pela ocorréncia encontrada

4.6 PROJETO

O jFinisher permite que as alteragOes realizadas dentro do sistema sejam
salvas. A opgao “Salvar Projeto” no menu “Arquivo” permite a geracdo de um arquivo
de projeto no formato XML que pode ser aberto posteriormente ou em outro
computador.

A opgao “Abrir Projeto” do menu “Arquivo” resgata um projeto previamente
salvo com todas as alteracdes feitas. O arquivo de projeto ndo armazena as
sequéncias e sim faz referéncia ao seu local de origem, sendo necesséario sempre

possuir 0s arquivos de sequéncias ao manipular projetos.
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> jFinisher - Projeto DNA.xml -

Argquivo Exportar Ferramentas Ajuda

# 20 40 60
R CCAAGGCCGCCATCCAGCGOTCCOCCGGCCAAT COGCCATCGCCCOCACGTCOGGCCTCCAGCAGGTCOGLATCT GG
& CCGGOCCACCOGACGCACCAGGCCCTCGCGACGCTCCOGCCGOOCCATCOGGTCACCCTGGACGCACCOGCOGRLAL

< ) >

=NODE_3102_Tengt. .. A
=MODE_1969_Tengt. ..
=MODE_3218_Tengt...
>MODE_1038_Tengt...
>MNODE_&440_Tengt...
=NODE_3323_lengt. ..
=MODE_5755_Tengt. ..
=MNODE_&570_Tengt. ..
=>MODE_5S71_Tengt...
=MODE_1353_Tengt...
=NODE_&7758_lengt. .. |[acagcgcagecaggeococgoccagogoccgtgocgocacgotocgocaaccoccaacgocgggoctgecccaacgocggtatgee
=MODE_708_Tength... |[ccgggcgaccggacgcaccaggccctggogacgoctoccggoocgggogatcgggtgagoctggacgcaccggcggyg
=MODE_55879_Tengt. ..
=>MODE_3703_Tengt...
>MNODE_&754_Tengt...

16NODE 4114 Jennt
4 ] »

[ |59486 [t 18972 [178458 [p37944 [pa7430 [356916 {16402 475888 |535374

|

(W N Wy A W S

[
[

[
L s )

I

Zoom |1

Figura 25 — Tela principal com projeto ativo

4.7 UNIR CONTIGS

A unido de contigs pode ser realizada pelo menu “Ferramentas” opgao “Unir

sequéncias”. Esta opcdo permite unificar arquivos distintos em uma s6 sequéncia

- Unir sequéncias - 4+

([£) Unir todas as sequéncias

") Unir sequéncias especfficas (separado por virgula, Ex: 1,3,4)

() Criar nova sequéncia (| Substituir a primeira sequéncia

| Cancelar || Ok |

Figura 26 — Tela para unir sequéncias
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O usuario pode especificar quais contigs deseja unir, ou fazer uma unido de
todos. O arquivo pode sobrepor o primeiro contig (do conjunto de contigs que seréo
unidos) ou pode ser gerado um novo arquivo com a uniao.

Ao unir areas sobrepostas entre os contigs o sistema realiza 0 consenso
entre as areas, utilizando como método de desempate o caractere que estiver no
maior contig. Caso areas na unido nao possuam sequéncias (Ex.: espaco entre dois

contigs) o sistema ira preencher o espago com o caractere “N”.
4.8 EXPORTAR

O resultado dos alinhamentos, edicdes e analises feitas pelo jFinisher
podem ser exportadas. No menu “Exportar” (Figura 27) é possivel salvar: o mapa de

sequéncias, as sequéncias de contig ou a sequéncia consenso.

v jFinisher - Projeto DNA.xml

Arguivo Ferramentas Ajuda
# Mapa 20 40 60
Sequéncia Consenso CGCCATCCAGCGOTCCGCCOOCCAAT COGCCATCOCCCOCACGTCOOCCTCCAGCAGCTCGGCOTCTRGT
C Sequéncias ACCGCACCCACCAGGCCCTOGOCGACGCT CCOGCCOOCCCATCOOGT CAGCCTGGACGCACCGGCGOGLAL
4 [
>MODE_3102_Tengt... A

>MNODE_1969_Tlengt...
=NODE_3215_Tlengt. ..
=MODE_1038_Tengt...
=MNODE_&440_Tengt. ..
=>MODE_3323_Tengt...
=MODE_5755_Tengt...
=NODE_&570_lengt. ..
=MODE_5971_Tengt...
=MODE_1353_Tengt...
=MODE_&778_Tengt... |acagcgcagcaggocgccagogcocgtgcgoacgctocgccaacccocaacgococgggctgocccaacgccggtatgoe
=MNODE_705_1length... |[ccgggcgaccggacgcaccaggccctggogacgctoccggoogggocgatcgggtgagoctggacgcaccggcggyg
=NODE_S879_lengt. ..
=MODE_3703_Tengt...
=MNODE_&754_Tengt. ..
=MODE 4114 Jannt

“ b

b 52486 118972 178455 37344 pa7430 Esenis 16402 475888 535374

|

e PR T e = v I WV ST S

Zoom |l |*
Figura 27 — Menu exportar

Em todas as opc¢des de exportacdo, serd mostrada uma tela para escolha do

local e nome do arquivo que sera gerado.
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5 CONSIDERACOES FINAIS

O planejamento e desenvolvimento do software JFinisher nos proporcionou
um contato inicial e pratico com a bioinformatica. Ao realizar o projeto e aplicar os
conceitos de alinhamento e edicdo de sequéncia foi possivel entender uma parte
dos problemas desta area.

Conseguimos criar uma ferramenta que unifica funcionalidades que sé&o
constantemente utilizadas por bioinformatas. Criamos uma nova interface visual,
baseada nas necessidades para manipulacdo dos dados. O sistema teve foco na
usabilidade e otimizacéo e suporta arquivos grandes, de milhfes de pares de base,
algo pouco comum nos softwares com interface gréfica.

As funcionalidades de alinhamento conseguiram ser implementadas
corretamente, porém com algumas limitacdes. Sequéncias muito grandes (acima de
15kb) ndo conseguem ser alinhadas, pois 0 método escolhido demanda muita
memaoria e muitas vezes excede o limite do computador.

A edicdo das sequéncias de contigs foi facilitada pelo uso de bibliotecas que
manipulam arquivos da area. Esta etapa pode ser expandida por novos recursos
referentes a edicdo da sequéncia.

A opcao de salvar e abrir projeto torna o programa mais flexivel, podendo
salvar seu préprio andamento, possibilitando que o trabalho possa ser feito em
outros momentos ou repassado para outras pessoas. Funcionalidade que agrega
grande valor ao produto.

As vérias opcdes de exportar o trabalho efetuado fazem com que o resultado
da aplicacdo do software possa ser utilizado em projetos reais, tendo a ferramenta
como intermediaria de um longo processo de analise e manipulacédo de sequéncias.
Isto pode ser ampliado, possuindo mais opcdes para exportar arquivos.

Com este projeto, desenvolvemos uma ferramenta nova, que tem a
capacidade de manipular e alinhar grandes sequéncias localmente, possibilitando ao
usuario uma interface de facil navegacao e usabilidade. Esta ferramenta pode ser
utilizada amplamente, em varias etapas na edi¢cdo de sequéncias.

Durante o0 processo, varias ideias foram criadas, mas nem todas
implementadas. Isso pelo fato do tempo de projeto, escopo e complexidade. Porém

todas as ideias sugeridas foram analisadas. Com isto € possivel uma ampliacdo do
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software, tornando mais abrangente e com mais fun¢des agregadas. Algumas

funcionalidades e melhorias que podem ser implementadas sao listadas abaixo:

Alinhamento: utilizar outras técnicas para alinhamento em conjunto com
as atuais, possibilitando que sequéncias grandes também possam ser
alinhadas. Elas também podem também melhorar o desempenho dos
alinhamentos. Uma técnica que pode ser implementada é o algoritmo
BLAST.

Arquivos GBK como contigs: possibilitar que arquivos GenBank sejam
abertos como contigs e que tenham as mesmas funcionalidades de
edicdo e manipulacao atuais dos arquivos Fasta.

Sequéncias em linha: possibilitar que apés multiplos alinhamentos de
uma mesma sequéncia ela seja replicada em linha. Este processo vai
possibilitar os casos em que o0 contig se repete durante um genoma
possam ser corretamente mapeados.

Abrir mais formatos de arquivos: possibilitar a abertura e manipul¢éo de
sequéncias em outros formatos como: ColorSpace, FastaQ e outros mais
utilizados na area.

Mover sequencia graficamente: dar a opcdo de alinhar manualmente a
sequéncia através de entrada de valores ou graficamente com o0 mouse.
Importar/Exportar alinhamentos BAM/SAM: implementar o controle
destes arquivos que sdo um padréo para alinhamentos entre sequéncias.
Comandos via console: habilitar sistema para alinhar sequéncias via
console, sem utilizacédo da interface grafica

Gerar graficos que sejam utéis e auxiliem nas funcdes do programa
Permitir que alinhamento seja feito baseado na sequencia consenso
Melhor interacao entre sequéncias, efetuar acdes multiplas, selecionando
numero de sequéncias desejado

Refinar sistema de erros de log

Melhorar interface ao identificar arquivos por cores, com opc¢les de
personalizacao

Estudar melhor divisdo de sistemas por thread, segmentando operacdes

gue tem alto custo computacional
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O software foi desenvolvido como um projeto académico e, por decisdo da
equipe, liberado pela licenca aberta GNU General Public License (GPL). O software
e seu caodigo fonte esta disponivel no repositério SourceForge e pode ser acessado

atraves do link http://sourceforge.net/projects/jfinisher/
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APENDICE

1 DIAGRAMA DE CASO DE USO
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Figura 28 — Diagrama de Caso de uso



2 DIAGRAMA DE CLASSES

pkg

Sequence

-seq: byte[] = {}

0.1 0.1
1
1
OpenSequenceAlignment
- startPosRef ! int ORENSECLIENCE
- startPosCant : int - file : String
- identity : int - description : String
- similarity : int O.* - multiSequenceFile : boolean = false
- gaps . int - referenceSequence : boolean
- score : float [ - sequenceHash @ String
_ fﬁééﬁ;d:'iﬁ?o'eaﬂ + removeAllOpenSequenceAlignment( : void
+ removeCpenSequenceAlignment(in osa: OpenSequenceAlignment) : void
+ getPosition) @ int — stringHex(in_bytes : byte[]) : String
+ deleteSelectedSequence( in ss: SelectedSequence) : void SequenceScrollPaneMap
+ insertSequence( in seq: String, in ss: SelectedSequence) : void - - -
+ rewriteSequence(in s : Sequence) : void - lineHeight : int = 8
— writeFileg : vold \ -zoom:int =1
+ removeFromFile( : void N spaceGap ! int = 10
+ searchSequence(in search : String) : int + SequenceScrollPaneMap(
+ addSequence(os : OpenSequence) : void
+ addSequenceAlignment(os | OpenSequence, osa : OpenSequenceAlignment) : void
0..1 + refreshSequence(os | OpenSequence) : void
+ createSequencelabel(os | OpenSequence) : JLabel
+ refrashViewportView( : void
SequencePanelSec + getZoomo( : int
~ startx : int + setZoom(zoom @ int) : void
~startY ' int = 0 - refreshCounterPanel() : void
~width ®int + removeSequence(os . OpenSequence) : void
~ height @ int = JFinisher.fontHeight + rlemoseSeqzeﬂceA\ignmem(os . OpenSequence, osa : OpenSequenceAlignment) : void
+ clear() : voi
+ contains(x @ int, y @ int) : boolean + paintalignios | OpenSequence, osa ; OpenSeguenceAlignment) : void
+ SequencePanelSeq(os : OpenSequence) + showSequence(openSequence ;| OpenSequence, openSequenceAlignment | OpenSequenceAlignment) : void
# paintComponent(g : Graphics) : void + createlmage( : Bufferedimage
+ highlight( : void
+ clearHighlight( : void
+ refreshSequence( : void
- createGbkCdsEntry( : List<Rectangle>
- createGbkGeneEntry() : List<Rectangle>
- createNEntry( : List<Rectangle> SequenceScrollPane
SequencePanel + SequenceScrollPane()
+ setViewportPositionScroll(x ; int, contigPos : int) ; void
+ SequencePanel( + set\{iewportPos‘it‘ior!(charP‘osition‘: int, 0s OpenSequence) : void
# packPanel(s : Sequence) : void Q——_.“___‘ SequencePanel Counter - setV\ewportPosl\t\qu‘((x sint, yoint) s vold
# sequenceDescription(os : OpenSequence) ; JLabel

# sequenceDescription(description : String) : JLabel
# sequenceHeader(os . OpenSequence) : JLabel

# sequenceHeader(header : String) : JLabel

+ refreshViewportView( : void

+ refreshRowHeaderWidth : void

/ + clear() : void

+ SequencePanelCounter(sequencelength : int)
+ createCounter(sequencelength : int) : void

SequenceScrollPaneReference

SequenceScrollPaneReference(
addSequence(os : OpenSequence) : void

refreshConsensusSequence(ini : int, end : int) : void

refreshConsensusSequencelopenSequences : List<OpenSequence>) : void SequenceScrollRanecontig

createConsensusSequence( ; void
getConsensusSequence() : Sequence

o

+ addSequence(os : OpenSequence) : void

+ addHorizontalSpace( : void

+ removeHorizontalSpace( : void

+ removeSequence(s : OpenSequence, removeFromFile : boolean) : void

+ moveSequence(os | OpenSequence, newCsa : OpenSequenceAlignment, oldOsa : OpenSequenceAlignment) : void
+ refreshSequence(os : OpenSequence) : void

SequencePanelConsensus

# createSequence(sequencelength : int) : void

# refreshSequence(openSequences ; List<OpenSequence>) : void
# refreshSequence(ini ; int, end : int) : void

# getConsensusSequence() : Sequence

Figura 29 — Diagrama de Classe
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3 ESPECIFICACAO DE CASOS DE USO

UCO01 — Abrir arquivo referéncia

Descricao
Este caso de uso descreve a abertura de um arquivo de sequéncia que sera
utilizado como referéncia para as operacdes do software.

Pré-condicdes
1. O sistema deve estar iniciado
2. Nao possuir nenhum arquivo ou projeto aberto

Pos-condicbes
1. Abrir e mostrar na tela a sequéncia de referéncia, contador e sequéncia
consenso

2. Gerar 0 mapa de sequéncias com o contador proprio

Ator Primério

Usuario

Fluxo de Eventos Principal

1. O sistema apresenta a tela (DV1)
O usuario seleciona a opgao “Arquivo, Abrir Referéncia” (DV2)
O sistema apresenta a tela de selecao de arquivo (DV3)

O usuario seleciona o arquivo de referéncia (R1) (Al) (E1)

o~ 0N

O sistema abre o arquivo de referéncia e mostra na tela (R2) (R3) (R4) (R5)
(R6) (R7)

6. O caso de uso é finalizado

Fluxos Alternativos
A1l: Botao “Cancelar” pressionado:

1. Sistema fecha a tela de sele¢éo de arquivos
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2. O caso de uso é reiniciado

Fluxos de Excecao

E1. Arquivo selecionado ndo € reconhecido:
1. O apresenta a mensagem de erro (DV4)
2. O caso de uso é reiniciado

Regras de Negocio

R1: O sistema somente aceita arquivos de sequéncia no formato fasta ou genbank,
com as extensdes "gbk", "fas", "fa", "fasta" ou "fna", podendo ser selecionado
apenas um arquivo.

R2: O sistema mostra na parte superior do programa a sequéncia aberta, com opc¢ao
de rolagem lateral.

R3: O sistema gera um contador acima da sequéncia aberta que ir4 identificar a
posicdo dos caracteres.

R4: Gerar um mapa grafico na parte inferior do programa onde a sequéncia
referéncia seja o total maximo da tela (100%), utilizando o tamanho da sequéncia
aberta como parametro de proporgéo entre sequéncias abertas posteriormente.

R5: O sistema gera uma segunda sequéncia abaixo da sequéncia referéncia
(sequéncia consenso), que sera atualizada conforme outras sequéncias.

R6: Opcbes do menu principal que estdo bloqueadas sao liberadas para acesso.
Campo “Zoom” € liberado para alteracdo. Opcao “Arquivo, Abrir Referéncia” é
bloqueada.

R7: Zoom do mapa tem como valor minimo “1”, que representa o maior tamanho
possivel na tela sem barra de rolagem. Ao aumentar este valor, o sistema deve
aumentar o tamanho do mapa e todos seus componentes internos, mantendo a

proporcao entre eles.

Data View

DV1 - Tela principal do programa



55

DV2 — Abrir referéncia

Abrir Contig(s) Ctrl+0

MNowvo Projeto Ctri+N

Salvar Projeto Ctrl+5 L
Salvar Projeto como... Ctri+Shift+5

Abrir Projeto Ctri+L

Sair




56

DV3 - Selecionar arquivo

-

- Selecione o arquivo referéncia + =

Nova pasta lﬂenomear arquim]

[fmediafArquivcszADSITCCfArquivcsTeste | v |

\Pastas | |Arquivos |
N i | |BADOODZ29.fRa -
of BADDOOZ9,gbk
SeqProfessor/ MC_000850.gbk
NC_009926.gbk
chrls.fa

teste.fasta
testel.fasta
testel00.fasta
Y| testel A.fasta 1l

Selecdo: /mediafArquivos/TADS/TCC/ArquivosTeste

Filtro:
Arquivo GenBank ou Fasta

=

® Cancelar | v QK

DV4 — Erro abrir arquivo

-

- Erro »
E Erro ao abrir arquivo (ndo identificadao)
v 0K

UCO02 — Abrir-Adicionar arquivo(s) de sequéncia-contigs

Descrigcédo
Este caso de uso descreve a abertura de um ou mais arquivos de sequéncia

(também chamados de contig) que seréo analisados e manipulados pelo programa.

Pré-condicdes
1. O sistema deve estar iniciado
2. Ter o arquivo de referéncia aberto
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Pés-condicbes
1. Ter aberto e mostrado na tela as sequéncias/contigs

2. Adicionado no mapa as sequéncias

Ator Primério

Usuario

Fluxo de Eventos Principal
1. O sistema apresenta a tela com referéncia carregada (DV1)
O usuario seleciona a opgao “Arquivo, Abrir Contig(s)” (DV2)
O sistema apresenta a tela de selecao de arquivo (DV3)
O usuério seleciona um ou mais arquivos (R1) (A1) (E1)
O sistema abre os arquivos selecionados e mostra na tela (R2) (R3)
O usuario clica sobre uma sequéncia (R4) (A2) (A4) (A8) (A9)

O usuario clica com o botédo direto sobre a sequéncia (R5)

© N o g A~ Wb

O usuario seleciona a opgéao “Ir para...” do menu gerado (R6) (A3) (A5) (A6)
(A7)
9. O caso de uso é finalizado

Fluxos Alternativos
A1l: Botéo “Cancelar” pressionado:
1. Sistema fecha a tela de sele¢&o de arquivos
2. O caso de uso é reiniciado
A2: Usuario clica sobre a sequéncia e arrasta cursor:
1. Sistema deve selecionar e marcar na tela a sequéncia que esta sendo clicada
e arrastada, caso atinja o limite da tela barra de rolagem deve acompanhar
cursor do mouse
2. O caso de uso é finalizado
A3: Opcao “Copiar” pressionada:
1. Sistema copia texto (R7)
2. O caso de uso é finalizado
A4: Alterado valor do campo “Zoom”:

1. Sistema recalcula tamanho do mapa (R8)
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2. O caso de uso é finalizado
A5: Opcao “Novo alinhamento” pressionada:
1. Sistema executa caso de uso “UCO09 - Alinhar sequéncia”
2. O caso de uso é finalizado
A6: Opcao “Remover contig” pressionada:
1. Sistema executa caso de uso “UCO03 - Remover sequéncia”
2. O caso de uso é finalizado
A7: Opcao “Agrupar N’s”, “Remover N’ s”, “Excluir sequéncia selecionada” ou “Inserir
sequéncia” pressionada:
1. Sistema executa caso de uso “Editar sequéncia (UCO06, 07 e 08)”
2. O caso de uso é finalizado
A8: Opcgao do menu “Ferramentas, Alinhar todos os contigs” pressionada:
1. Sistema executa caso de uso “UCO09 - Alinhar sequéncia”
2. O caso de uso é finalizado
A9: Opcgao do menu “Ferramentas, Unir sequéncias” pressionada:
1. Sistema executa caso de uso “UC12 - Agrupar sequéncias”

2. O caso de uso é finalizado

Fluxos de Excecao
E1. Arquivo selecionado ndo é reconhecido:
1. O apresenta a mensagem de erro (DV4)

2. O caso de uso é reiniciado

Regras de Negocio

R1: O sistema somente aceita arquivos de sequéncia no formato fasta ou multi-fasta,
com as extensdes "fas", "fa", "fasta", "fna", "ffn", "faa", podendo ser selecionado um
OuU mais arquivos.

R2: O sistema mostra na parte central do programa as sequéncias abertas, com
opcédo de rolagem lateral, uma sequéncia por linha, alinhadas a esquerda. Antes do
inicio de cada sequencia deve ser criado um contador sequencial que ira identificar a
sequéncia, além de ter um espaco pré-determinado para descricdo da sequéncia

gue sera identificada por arquivo.
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R3: Adiciona ao mapa na parte inferior do programa uma sequencia por linha de
maneira grafica. A propor¢do de tamanho em relagdo a sequéncia de referéncia é
dada pelo tamanho (quantidade de caracteres) de cada sequencia.

R4: Sistema deve identificar sequéncia que foi clicada e marcar na tela o caractere
selecionado.

R5: Sistema gera menu no local onde foi clicado com as opcdes:

“Novo alinhamento”

“‘Remover contig”

“Ir para...”

“‘Agrupar N’s”

“‘Remover N’ s”

Caso haja selecdo de um ou mais caracteres 0 menu deve possui também as
opcoes:

“Excluir sequéncia selecionada”

“Inserir sequéncia”

“Copiar”

R6: Sistema executa caso de uso “UCO05 - Localizar/Ir para posicéo”.

R7: Ao clicar em “Copiar”’, o conteudo selecionado na tela deve ir para a area de
transferéncia do sistema operacional.

R8: Zoom do mapa tem como valor minimo “1”, que representa o maior tamanho
possivel na tela sem barra de rolagem. Ao aumentar este valor, o sistema deve
aumentar o tamanho do mapa e todos seus componentes internos, mantendo a

proporcao entre eles.

Data View

DV1 — Tela principal do programa com referéncia aberta
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DV2 - Abrir contig(s)

Arquivo
Abrir Referenma Ctrl+Shift+0

Mowvo Projeto Ctri+N
Salvar Projeto Ctrl+5

Salvar Projeto como... Ctri+Shift+5
Abrir Projeto Ctri+L

Sair

Zoom (1

DV3 - Selecionar arquivo(s)

F'HM!I
imedia/Arquivos/TADS/TCC/Finisher E|

“rouivos Fasta

61
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DV4 — Erro abrir arquivo

-

r Erro

E Erro ao abrir arguivo (ndo identificado)

W DK

UCO03 — Remover sequéncia

Descricao

Este caso de uso descreve a remocao de uma sequéncia

Pré-condicdes
1. O sistema deve estar iniciado
2. Ter o arquivo de referéncia aberto

3. Ter um ou mais arquivos de contig abertos

Pés-condicbes
1. Ter removido a sequéncia desejada

Ator Primario

Usuario

Fluxo de Eventos Principal
1. O usuario clica com o botdo direito em uma sequéncia e escolhe a opcao
“Remover contig” (R1)
O sistema apresenta a tela de confirmagéo (DV1)
O usuario clica no botao “Ok” (A1)

O sistema remove a sequéncia (R2)

ok~ 0N

O caso de uso é finalizado

Fluxos Alternativos
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Al: Botéo “Cancelar” pressionado:
1. Sistema fecha a tela de confirmagéao sem efetuar nenhuma acgéo

2. O caso de uso é finalizado

Regras de Negocio
R1: Somente sequéncias contigs podem ser removidas (todas menos referéncia).
R2: O sistema remove da tela de sequéncias e do mapa grafico as referéncias ao

contig selecionado para remocao.

Data View

DV1 - Confirmacéo

=

- Remover contig

l ? | Remover contig ?

| ® Cancelar | 0K

UCO04 — Navegar sequéncias-mapa

Descricao

Este caso de uso descreve a havegacao pela interface do software

Pré-condicdes
1. O sistema deve estar iniciado
2. Ter o arquivo de referéncia aberto

3. Ter um ou mais arquivos de contig abertos

Pés-condicbes
1. Ter possibilitado a navegacao e visualizagdo das informagdes dos arquivos

graficamente

Ator Primario

Usuario
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Fluxo de Eventos Principal

1.

© N o o A~ WD

O usuario arrasta a barra de rolagem horizontal na tela principal (DV1) (R1)
O usuario clica sobre uma sequéncia no mapa

O sistema reposiciona a tela para visualizacdo da sequencia clicada (R2)
O usuério clica duas vezes sobre uma sequéncia no mapa

O sistema marca a sequéncia na tela (R3)

O usuario desmarca a opgao “Ferramentas, Travar barras” (DV2) (R4)

O usuério arrasta a barra de rolagem horizontal (R5)

O caso de uso é finalizado

Regras de Negocio

R1: O sistema deve mover todas as 3 partes do sistema a0 mesmo tempo

(proporcionalmente) para que as sequéncias fiquem alinhadas conforme abertas.

R2: A tela central (sequéncias de contigs) deve ficar centralizada sem perder a

referéncia de posicdo com outras sequéncias. Deve ser possivel visualizar o inicio

da sequéncia no quadro central referente a sequéncia clicada no mapa.

R3: O sistema executar a regra R2 e também marca toda a sequéncia no quadro

central.

R4: O sistema deve desvincular as barras relacionadas pela regra R1.

R5: Cada quadro deve mover-se independentemente do outro.

Data View

DV1 -

Tela principal do programa
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- jFinisher - + =
Arquivo Exportar Ferramentas Ajuda
3400 3420 3440 3460 3480

CACGCTGGCTGTCOGTCTGCAAAACGGCGGCACCGCCAAGACCGCGACCTCGAT CAACCTCGCCTTCATCCTCGCCGCCAGCCGGCAACCACGTCCTG
LGCOTCOGCCGCCCCOCOOCCAGCCCOCCOCCOCCOCGTOCCOGCOCETCOGCCCGLAGCTCCOCCOGCCCCACCCCOCCOCCCAGCCCACCOaLCd

4 3

jtcgtcggocggggtegagggggtoccogotcagggtgattccgotgocgttgacctggaactggtcocgocgtgaagocgocggcgaagogonnnmn &
"gctittgocggocttgttgoctetctaacccatectitgggttcggtocctttggaaggagecggagaaacgatggagcgggtagactgegtggtoat| |
“gtgttgaccgcaggocacgcoccaatgaaacgoccteggocgtgocottgocogocgocgaggogttggocgotoccocgttecgtotgotgaatgaagagge

cgtctcctococgoacggogatgoggoaggacgcggcogoggotgggaattccocgoogocgocctgogogaactotacgacgacgogococgttotgy
AtCTgggcatcaacggoatcgogotgaccgygocagtcgatcggycaacacocgrcaccggcaaccgoatccaacacatcggogaggtgogcaaatac
Jgccggtggocgacgtggogoatcagagocataccooocgeaggocgoggtgatccaaatatcacacagococtactccgaccagtcgtttacgacy

icgatcagcggtoccgtogccggacgtgacggocagatgotocggocgtacgoccagcttgaccggocgococggccatgtcgggoocgogggogegg
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“gcttgtccaccacctgocagaagogggagatgiccggataggtcggcacgocttcgaacatcagogtggtcgogccgttggocagogggocgta
jagacggctagtitgacagccatcatgatcgttettggaatcgaaacgagotgogacgagacggoggcggccatcgtgaccgacgocgogggagat
“cgggccgocaacctgaccggogcgcnnnnnninnnctgtocggcgocatoctgogcgacgoccocggatgcggggaaccatcctcgaccacgocgac

=
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15:tgtagagccgccccatgtcaatcacccgcatggcatccggttcagaatcctcacagagggtctgaatgccgacaacattggtgcccgactcgac
Antoaanaanantocanoacnataocccacanccacatcanotaatcancooatacanaccctocaaccananatecaccaccoaanaancettocan
40 ) >
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DV2 — Travar barras

¥ jFinisher

Arquivo Exportar Ajuda

# = 40 &0
R ) ) CGCCGGCCAATCGGCCATCOCCCGCACCTCGGCCTCCAGCAGOTCGGCGTCT Gl
C Alinhar todos os contigs O 0 o 8 o o o oo o o L o o o o oo o o o o Y o ey i e T o

Unir sequéncias

4 >
jtcgtcggoggggtcgagggggtocogotcagggtgattcogotgocgttgacctggaactggtcogocgtgaagcogocggogaagogennnmm &
cgcttttgocggecttgttgoctotoctaacccatetttgggttoggtcctitggaaggagoggagaaacgatggagcgggtggactgogtggtagt
“gtgttgaccgoaggoacgoccaatgaaacgoctoggogtgococttgoccgocgogaggogttggocgotecccgttecgtotgetgaatgaagagge

cgtctcoctocococgcacggocgatgoggoaggacgocggogoggotgggaattcococgocgcocgocctgogogaactetacgacgacgogooccgttotgg
atctgggcatcaacggcatcgogotgaccggocagtocgatoggecaacaccgtcaccggcaaccgecatocaacacatoggegaggtgogocaaatac
jgccggtggocgacgtggocgoatoagagocatacccoccogoaggogocggtgateccaaatatcacacagoococtactoogaccagtogtttacgacg

icgatcagcggtoccgtogocggacgtgacggocagatgotocggocgtacgoccagettgaccggocgoccggocatgtecgggocgogggogegg
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llfgcttgtocaccacctgeocagaagocgggagatgtccggataggtcggcacgocttcgaacatcagoegtggtcgoegccgttggecagogggocgta
12pagacggctagtttgacagccatcatgatcgttcttggaatcgaaacgagetgcgacgagacggoggcggoccategtgaccgacgogcgggagat
13[cgggeocgeaacctgaccggogcgennnnnhnnnnncTgtccggegccatcctgcgegacgcccggatgcggggaaccatcctocgaccacgccgac

15ptgtagageccgecccatgtcaatcaccegcatggecatccggrtcagaatectcacagagggioctgaatgecgacaacattggtgeccgactegac
16 :nTr‘nnn:ﬂr\nan‘r1r1nr‘n.:lTr\r‘r‘r‘.:lr‘nnr‘r‘r\r‘r\‘rr'r\nTn:l‘rr'.:lnr'nr1r1‘rr1r'.:lr1r1r'r'r"rr'r'nnr'r':lnnn:l‘rr'r\r'r'nr‘r‘r‘r\.:ln:l.:lr\r'r"r‘rr'r'nnr'
- »

kb 52486 118972 178458 37944 pa74z0 Ersois 18402 475888 525374

Zoom E"

UCO5 — Localizar-Ir para posicao

Descricao
Este caso de uso descreve a localizacdo de caracteres dentro das

sequéncias abertas no sistema.

Pré-condicdes
1. O sistema deve estar iniciado
2. Ter o arquivo de referéncia aberto

3. Ter um ou mais arquivos de contig abertos

Pd6s-condigcbes
1. Ter realizado a localizagdo/posicionamento desejado
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Ator Primério

Usuario

Fluxo de Eventos Principal
1. O usuario clica com o botéo direito sobre uma sequéncia aberta (referéncia ou
contig) e seleciona a opgao “Ir para...” (DV1)
O sistema apresenta a tela de localizacdo (DV2) (R1)
O usuario informa um namero e clica em Ok (R2) (A1) (E1)
O sistema posiciona a tela conforme ocorréncia

O usuario clica em Cancelar

o 00k w DN

O caso de uso é finalizado

Fluxos Alternativos

A1l: Usuario marca “Procurar padrao de base”:
1. O usuario digita uma sequéncia e clica em Ok (R3) (E1)
2. O sistema posiciona a tela conforme ocorréncia
3. O usuério clica em Cancelar

4. O caso de uso é finalizado

Fluxos de Excecao
E1: Ocorréncia ndo encontrada:
1. O sistema néo executa nenhuma acgao

2. O caso de uso é finalizado

Regras de Nego6cio

R1: O sistema marca automaticamente a opc¢ao “Ir para a base” e o cursor fica
posicionado no campo de entrada ao lado.

R2: O sistema deve localizar a posi¢cao informada na sequéncia onde esta sendo
efetuada a localizacdo e posicionar na tela a ocorréncia, marcando o caractere
encontrado.

R3: O sistema deve localizar a sequéncia informada na sequéncia onde esta sendo
efetuada a localizacdo e posicionar na tela a ocorréncia, marcando o caractere

encontrado.
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Data View
DV1 - Selegéo “Ir para” no menu

v jFinisher - + =
Arquivo Exportar Ferramentas Ajuda
# 20 40 60
R CCAAGGCCGCCATCCAGCCOT CCGCCGOCCAAT COGCCATCGCCCOGCACCTCOGGCCT CCAGCACCTCGGEGTCTRE
C CCCCCCCCCCCCOCCOCCCOGCCCOCGCCCCCCCOGOCGOCOaGCOCGLCGhCGCCcCoaaccecacoaraaaeae
|_ <) >
1 [-NODE_5503_Tengt... |cgtcgtcggcccgooccgaagatctggtcgttcccggooccogocatggacggtgtocgtigecgttgocgctetnny &
2 [+NODE_56&9_Tengt. .. [cgcccatccgoocgocgoagogoggggtoccgoggccagocgtgtgtaggogtccgoocgocgoggocacgtegacgd|
3 [-NODE_3102_Tengt... |agttccaccgocggococgatococgggcagogtogcgaggggocgogoctcgygaggogaaggogatgccgocgte
4 [-NODE_1965_Tengt. .. |gtcgatccacgoogotggtoggoccoogotgotggccctgttggattggocgggcgoogocgoggagegaaggegt
5 [=NODE_3218_Tengt... |ggtcggcggegggeatcgogacgggetttocgatgecgggecagocgotocatetacggogocaccaagetggeyg
& [-NODE_5409_1lengt. .. |[gccttcagggecggocacgogatocggogoccacoccgetecacgcetggtecaggocgggocagtcaagggoeggogac
7 [MODE_1650_Tengt... |cgaaatttcagacagtccccgtgaagaagocggggocgcacgatecatgacgeccactotgotegtecaatacgge
8 [MODE_1038_lengt... [gatcggccticgtcattccotac Navo alinhamenta ccccageattctocagggotccaggogotto
9 |=-NODE_4880_1lengt... |accagccgotgaaggccaaggty - i ccacaaccgccgccccgocccgcacggoggc
10[~NODE_6440_lengt. .. |[ccgtgggogteggoccgocgogge Emover contig cgccggccaggatcgecgaaccgteccogged| |
11[=NODE_3323_lengt... [tgaaatccgtgtcgatottgtea h ggttgcgogatggtecctggocggotcaccoo|
12[=-NODE_5755_lengt... |cgoccocggoagegtgteggeggea Agrupar N's aagagtgtecgecgaccggoggcagnnnnnnn
13[=NODE_6570_lengt... |cgtcaccccggoggocgtccagca Remover M's gccagatcggocatcggnnnnnnnnnnaacy
14}=NODE_5971_lengt... [cccgacggttcgggogooggggoggcgggicgoggggccggcTicgcageggcaggaggcggagacggaggcgg
15[=-NODE_1353_lengt... [cgaccggococttccagacgcaggcgtgoccogotgggcaggatgacctogaggatogocgggotogtggctggo
ﬁ NANFE A778 lannt :-lr':lnr'nr':-lnr':-lnm'r'nr'r':-lnr'm'r'n'rm'm':-lr'nr"rr'm'r':-l:-lrr'r'r':-l:-lr'm'r'nnnrrnrrr:l:-lr'm'r'nn'r:—l'rm"rj
4 ) »
b |59486 [t18972 [178458 37944 97430 56916 J 16402 }475888 |535374 ]
A
1

v
Zoom |

DV2 - Tela de localizacdo

=

- Ir para - +

©) Ir para a base |

() Procurar padrio de base [ ]

l Cancelar ] l Ok ]

UCO06 — Editar sequéncia — Excluir

Descrigcédo
Este caso de uso descreve a exclusédo de parte de sequéncias
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Pré-condicdes
1. O sistema deve estar iniciado
2. Ter o arquivo de referéncia aberto

3. Ter um ou mais arquivos de contig abertos

Pés-condicbes

1. Ter excluido a sequéncias selecionada, replicando a alteracdo no arquivo

Ator Primério

Usuario

Fluxo de Eventos Principal
1. O usuério clica e marca uma sequéncia (R1)
2. O usuério clica com o botao direito sobre a sele¢ao e escolhe a opgao “Excluir
sequéncia selecionada” (R2)
O sistema apresenta a tela de confirmacao de exclusdo (DV1)
O usuério clica em Ok (A1)

O sistema remove a sequéncia selecionada (R3)

o 0 bk~ w

O caso de uso é finalizado

Fluxos Alternativos
A1l: Botéo “Cancelar” pressionado:
1. Sistema fecha a tela de confirmac&o sem realizar nenhuma acéao.

2. O caso de uso é finalizado.

Regras de Nego6cio

R1: O sistema deve marcar na tela com destaque a sequéncia selecionada pelo
mouse.

R2: O sistema gera um menu no local onde foi realizado o clique com esta opc¢ao.
R3: O sistema remove a sequéncia selecionada e atualiza seus dados no programa

€ No arquivo em que a sequéncia se encontra armazenada.

Data View

DV1 - Tela de confirmagéao
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- Remover contig

I ? I Excluir sequéncia selecionada ?

| ® Cancelar | v DK

UCO7 — Editar sequéncia - Remover-Agrupar Ns

Descricao
Este caso de uso descreve a exclusdo automatica ou agrupamento de

sequéncias com caractere “N”

Pré-condicdes
1. O sistema deve estar iniciado
2. Ter o arquivo de referéncia aberto

3. Ter um ou mais arquivos de contig abertos

Pés-condicbes
1. Ter agrupado/excluido os caracteres “N” de uma sequéncia, replicando a

alteracéo no arquivo

Ator Primério

Usuario

Fluxo de Eventos Principal
1. O usuario clica com o botdo direito sobre uma sequéncia e escolhe a opc¢éo
“‘Agrupar N’s” (A1)
O sistema apresenta a tela de confirmacgao de agrupamento (DV1)
O usuario clica em Ok (A2)

O sistema agrupa a sequéncia de caracteres N (R1)

o bk~ 0N

O caso de uso é finalizado
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Fluxos Alternativos
Al: O usuério clica com o botdo direito sobre uma sequéncia e escolhe a opc¢éo
“Remover N’s”™:
1. O sistema apresenta a tela de confirmacao de remocéo (DV2)
2. O usuério clica em Ok (A2)
3. O sistema remove a sequéncia de caracteres N (R2)
4. O caso de uso é finalizado.
A2: Botao “Cancelar” pressionado:
1. Sistema fecha a tela de confirmagéao

2. O caso de uso é finalizado

Regras de Negocio

R1: O sistema agrupa em apenas um todas as sequéncias de caracteres “N” que
estiverem lado a lado no arquivo (Ex.: TCATCNNNNNATC para TCATCNATC). Apoés
0 agrupamento deve-se atualizar a sequéncia no programa e no arquivo em gue ela
se encontra armazenada.

R2: O sistema realiza o0 mesmo processo da regra R1, porém ao invés de agrupar,
remove todos os caracteres “N” (Ex.. TCATCNNNNNATC para TCATCATC).

Data View

DV1 - Tela de confirmacgéo agrupamento

e

I ? I Confirma a remogdo 7

| ® Cancelar | l v DK

DV2 — Tela de confirmagé&o excluséo

e

I ? I Confirma o agrupamento 7

| ® Cancelar | v 0K
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UCO08 — Editar sequéncia - Inserir

Descricao

Este caso de uso descreve a insercao de parte de sequéncias

Pré-condicdes
1. O sistema deve estar iniciado
2. Ter o arquivo de referéncia aberto

3. Ter um ou mais arquivos de contig abertos

Pos-condicbes

1. Terinserido sequéncias informadas, replicando a alteracédo no arquivo

Ator Primério

Usuario

Fluxo de Eventos Principal
1. O usuério clica e marca uma posicao na sequéncia (R1)
2. O usuério clica com o bot&o direito sobre a selecdo e escolhe a opcao “Inserir
sequéncia”
O sistema apresenta a tela de entrada de texto (DV1)
O usuério digita a sequéncia e clica em Ok (A1)
O sistema insere a sequéncia informada (R2)

o 0 bk~ w

O caso de uso é finalizado

Fluxos Alternativos
Al: Botao “Cancelar” pressionado:
1. Sistema fecha a tela de confirmag&o sem realizar nenhuma acéao.

2. O caso de uso é finalizado.

Regras de Nego6cio
R1: O sistema deve marcar na tela com destaque a sequéncia selecionada pelo

mouse, efetuada pelo clique.
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R2: O sistema insere a sequéncia informada no campo de entrada no local onde a
sequéncia havia sido marcada pela regra R1 (Ex.: TCATCXXXXATC sendo XXXX a
sequéncia digitada). ApGs a insercdo deve-se atualizar a sequéncia no programa e

no arquivo em gue ela se encontra armazenada.

Data View
DV1 - Tela de entrada

- Digite a sequéncia

|® Cancelar| | + 0K |

UCO09 — Alinhar sequéncia

Descricao
Este caso de uso descreve o alinhamento de uma sequéncia contig em

relagdo a referéncia

Pré-condicdes
1. O sistema deve estar iniciado
2. Ter o arquivo de referéncia aberto
3. Ter um ou mais arquivos de contig abertos

Pés-condicbes

1. Ter alinhado a sequéncia e atualizado sequencia consenso

Ator Priméario

Usuario

Fluxo de Eventos Principal
1. O usuario clica com o botao direito em uma sequéncia e seleciona “Novo
alinhamento”

2. O sistema apresenta a tela de alinhamento (DV1)
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O usuério informa os dados na tela (R1)

O usuério clica em Alinhar (A1)

O sistema alinha a sequéncia contig selecionada (R2) (A2) (E1)

O sistema mostra a saida de alinhamento e relatorio (R3) (DV2) (DV3)

O usuario clica em Fechar

© N o g kW

O caso de uso é finalizado

Fluxos Alternativos
Al: Botao “Fechar” pressionado:
1. Sistema fecha a tela de alinhamento.
2. O caso de uso é finalizado
A2: Botao “Cancelar” pressionado:
1. Sistema cancela processo atual de alinhamento que esteja em andamento.

2. O caso de uso é finalizado

Fluxos de Excecao
E1: Erro no alinhamento:
1. O sistema trata o erro e informa no relatério posterior.

2. O caso de uso é finalizado

Regras de Negocio

R1: O campo repetir informa quantas vezes o alinhamento deve ser feito naquela
sequéncia. Os campos abaixo sdo parametros que serdo utilizados nos algoritmos
de alinhamento.

R2: O alinhamento deve ocorrer entre a(s) sequéncia selecionada (contigs) e a
sequéncia de referéncia utilizando as bibliotecas do JContigSort, que ira identificar
uma mediana de alinhamento. Com este parametro de mediana o sistema deve
realizar o alinhamento local pela biblioteca Jaligner, que ira retornar o
posicionamento do contig alinhado.

ApoOs possuir os dados de alinhamento o sistema deve posicionar a sequéncia
alinhada no local correto na tela, deve também posiciona-la no mapa e atualizar a

sequencia consenso.
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R3: Os valores de retorno e o resultado do alinhamento devem ser mostrados na

saida de alinhamento, conforme a DV2.

O relatdrio deve informar qual a situacdo de alinhamento das sequéncias alinhadas.

Data View

DV1 - Tela alinhamento

-~

v Alinhamento - + x
Repetir alinhamento (por cada sequéncia) |Z§|
Seed length [15 ]
Open Gap Penalty [ID.D ]
Extend Gap Penalty [0.5 ]

I Fechar ] I alinhar

DV2 - Saida alinhamento

-~

v Saida de alinhamento - 4+ ®

279271
COTC-COCGGCCOOOCCAT - G- GLAACCCTOoAC - -ATCC--TO-COCOCCOCCAAG-COCTTCOGE - -]
L I I e I I T
GOTCO-0CG0-CO00C-ATCOE-0-AC0--00-CTT-TCCOATGCCG-0--0-C-AGCCLC-TC--CATC]
1

Identity: 3036/55923 (51, 26%)
Similarity: 3036,/5923 (51, 26%)
Gaps: 2BB7/9923 (48, 74%)
SCcore: 1592, 50
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DV3 - Relatério

~ Saida de
3 - Alinhado

UC10 — Visualizar alinhamento

Descricao
Este caso de uso descreve a visualizacdo dos alinhamentos na interface do

programa

Pré-condicdes
1. O sistema deve estar iniciado
2. Ter o arquivo de referéncia aberto

3. Ter um ou mais arquivos de contig abertos

Pd6s-condigcbes

1. Ter visualizado os alinhamentos corretamente

Ator Primario

Usuario
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Fluxo de Eventos Principal
1. O usuario clica sobre um alinhamento no mapa
2. O sistema apresenta o alinhamento na tela (R1)
3. O sistema apresenta a saida de alinhamento relacionada (R2) (DV1)
4

O caso de uso é finalizado

Regras de Negocio

R1: Ao clicar na referéncia do mapa, o sistema alinha as barras para que seja
possivel visualizar a sequéncia alinhada, centralizada na tela.

R2: Os valores de retorno e o resultado do alinhamento devem ser mostrados na
saida de alinhamento, conforme a DV2.

O relatério deve informar qual a situacdo de alinhamento das sequéncias alinhadas.

Data View
DV1 - Saida alinhamento

-

- Saida de alinhamento
279271
GGTC -GGG GO CCAT- -G oA GCTOCAL --AT L —-To- G GO G CCAAG-CGCTTCGGC - -]
I 1 1 I N 0 I 1 Y O O Y T
GGTCG-GCGG-CGaEC-AT OG- G-ALG-—GG-CTT-TCCGAT G G- G—- G- C-AGCCGC-TC-—CAT(]
1

Identity: 3036,/5923 (51, 26%)
Similarity: 3036,/5923 (51, 26%)
Gaps: 2887/95923 (48, 74%)
Score: 1592, 50

UC11 — Exportar sequéncia

Descricao

Este caso de uso descreve as exportacdes do sistema

Pré-condicdes
1. O sistema deve estar iniciado

2. Ter o arquivo de referéncia aberto
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Pés-condigcbes
1. Ter exportado a sequéncia para o formato desejado (mapa, sequéncia

CONsSenso ou sequéncias)

Ator Primério

Usuario

Fluxo de Eventos Principal
1. O usuério seleciona uma opg¢ao no menu "Exportar” (DV1)
O sistema apresenta a tela de salvar arquivo (DV2)
O usuario seleciona um nome para o0 arquivo
O usuario clica no botéao “Ok” (A1)

O sistema exporta o contetdo selecionado (R1) (E1)

o 00k w N

O caso de uso é finalizado

Fluxos Alternativos

A1l: Botao “Cancelar” pressionado:
1. Sistema fecha a tela para salvar arquivo
2. O caso de uso é finalizado

Fluxos de Excecao
E1. Memdria insuficiente para gerar imagem:
1. O apresenta a mensagem de erro (DV3)

2. O caso de uso é reiniciado

Regras de Nego6cio

R1: Mapa: Sistema exporta imagem do mapa de sequéncias no formato PNG (.png)
Sequéncia consenso: Sistema exportar a sequéncia consenso no formato FASTA
(.fasta)

Sequéncias: Sistema exporta as sequencias abertas no formato MULTI FASTA (.ffn)

Data View
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DV1 - Opgles para exportar

40
52486

- jFinisher - +
Arguivo Ferramentas Ajuda

# Mapa 20 40 60

R Sequéncia Consenso CGCCATCCAGCGOTCCGCCGGCCAAT COGCCATCGCCCGCACGTCOCCCTCCAGCAGET CGGCATCTGG
& Sequéncias CCCOGGOCGCCCOGCCCGCOCCCCCOCOOCOGGOGLOCGCCCCCGOOCCCCCOGGACGLOCOOGLGGLaG
|_ 4 >
1 |=NODE_3102_lengt... |agttccaccgccggoccgatcoccgggoagegtogogaggggocgogoctoggaggogaaggogatgocgocgte) 4
2 [=NODE_1969_lengt... |[gtcgatccacgoccgctggtoggoccocgotgotggococtgttggattggocgggocgocgogoggagogaaggegt| |
3 [-NODE_3215_lengt... |ggtcggcggcgggcatcgcgacgggotttcogatgocgggoagocgoctecatctacggcgocaccaagetggoy

4 [-NODE_1038_lengt... |gatcggccttocgtecattccoctactcoccottgttcatggaggaaccccageattoctocagggotocaggogottc

5 [#NODE_£440_lengt... |ccgtgggcgtocggoocgocgoggoctgoccgocgaagcggaagacgccggocaggatcgccgaaccgtcccogge

& [~NODE_3323_lengt... [tgaaatccgtgtcgatcttgtecaccocgocctogoggogeategggttgegegatggtoctggoocggotecaccoe

7 [#NODE_5755_Tengt... |cgcccggoagogtgtcggoggoaccoggoaaagoagagggoggaagagtgtccgcgaccggocggcagnnnnnmn

8 [-NODE_6570_lengt... |cgtcacccocggoggogtccagoaggggotggticagcttgicggocagatoggocatcggaacgggagcgotog
9 [-NODE_5971_lengt... |cccgacggttogggogocggggcggcgggtogoggggccggcttogoagoggcaggaggoggagacggaggcgy
10[=NODE_1353_lengt... |cgaccggcccttoccagacgcaggcgtgocccogotgggcaggatgacctcgaggatcgoccgggotcgtggctggc
11[-NODE_&778_lengt... |acagcgcagcaggccgoccagogoccgtgogcacgotcgccaaccccaacgocgggctgoccaacgocggtatgoc
12[+NODE_708_length... |ccgggcgaccggacgcaccaggecctggegacgcteoggecgggogategggtgagectggacgcaccggoggge
13[-NODE_5879_lengt... [tccgocctggaactocgocgoccatcgoggogatecggacgggaccgggcacgoccctgacggoggtgogeacogel
14[-NODE_3703_Tengt... |ggcccctccagogggicgccgocgacgaaggtcagocaggacccgtoccticagocccaccgacagocggacgtc

MODE &754 Jenat OTCCCCOACCTICACOCTOATaCaA0aCCcTacdacaACddacaTCadCCCaaTeTddcatticaatcTCTaccace:

>
118972 178453 37244 pa7430 Esenis 16402 475888 535374

LI

zoom[L_[3
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DV2 - Tela para salvar arquivos

=

v Exportar + x

Mowva pasta || Excluir arguive lﬂenamear arguivo

[fmediamrquivcszADSfTCijFinisherfdist | v

1

\Pastas | |Arquivos |
o i | |README.TXT A
o jFinisher.jar
libf

¥ ¥

Selegdo: /media/Arguivos/TADSTCC/Finisher/dist

Filtro:
Todos os arquivos K3

® Cancelar | v QK

DV3 - Tela de erro

- Erro ®

E Erro de memdria. Tente executar o programa com mais espago de memdria. Ex.: java -Xmx2048M -jar jFinisher.jar xmx_set

v 0K

UC12 — Agrupar sequéncias

Descrigcédo

Este caso de uso descreve como serd realizado o agrupamento de contigs

Pré-condicdes
1. O sistema deve estar iniciado
2. Ter o arquivo de referéncia aberto

3. Ter um ou mais arquivos de contig abertos



81

Pés-condigcbes

1. Ter agrupado as sequéncia conforme opc¢des escolhidas

Ator Primario

Usuario

Fluxo de Eventos Principal
1. O usuario seleciona a opgao “Ferramentas, Unir sequéncias” ho menu
2. O sistema apresenta a tela de unificar sequéncias (DV1)
3. O usuario marca “Unir todas as sequéncias” e “Criar nova sequéncia” e clica
em “Ok” (Al) (A2) (A3)
O sistema apresenta a tela de salvar arquivo (DV2)
O usuario digita o nome do arquivo e clica no botdo “Ok” (A4)

O sistema unifica as sequéncias conforme parametros (R1)

N o g b

O caso de uso é finalizado

Fluxos Alternativos
A1l: Usuario marca “Unir sequéncias especificas”:
1. O caso de uso volta para o fluxo principal com op¢ao marcada
A2: Usuario marca “Substituir primeira sequéncia”:
1. O caso de uso volta para o fluxo principal com op¢do marcada e ignora passo
4eb
A3: Botao “Cancelar” pressionado:
1. Sistema fecha a tela para unificar sequéncias
2. O caso de uso é finalizado
A4: Botao “Cancelar” pressionado:
1. Sistema fecha a tela para salvar arquivo

2. O caso de uso é finalizado

Regras de Nego6cio

R1: Unir todas as sequéncias: Sistema une todas as sequéncias em uma sé

Unir sequéncias especificas: Sistema apenas une as sequéncias informadas pelo
usuario no campo de entrada

Criar nova sequéncia: Sistema gera novo arquivo com sequéncias unidas
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Substituir primeira sequéncia: Sistema gera sequéncia unida e sobrepfe a primeira
sequéncia do conjunto unificado

Data View

DV1 — Tela para unficar sequéncias

-

- Unir sequéncias - + x

[© Unir todas as sequéncias

o

[ Unir sequéncias especificas (separado por virgula. Ex: 1,3, 4)

oy

(©) Criar nova sequéncia (| Substituir a primeira sequéncia

Cancelar ‘ l Ok

DV2 — Salvar arquivo

a

v Unir sequéncias + x®

Mowva pasta || Excluir arguive lﬂenamear arquivn‘

[ImediamrquivnszADSITCCIjFinishen’dist | v|

\Pastas | |Arquivos |
S i "
o
lib/

v W

Selecdo: f/mediaffrquivos/TADSTCC/Finisher/dist
[ 1

Filtro:
Arquivo Fasta [ ¥

® Ccancelar ‘ ‘ s QK‘
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UC13 — Novo projeto

Descricao

Este caso de uso descreve a criagdo de um novo projeto

Pré-condicdes
1. O sistema deve estar iniciado
2. Ter o arquivo de referéncia aberto

3. Ter (ndo obrigatdrio) um ou mais arquivos de contig abertos

Pos-condicbes

1. Ter iniciado um novo projeto e fechado projeto previamente aberto

Ator Primério

Usuario

Fluxo de Eventos Principal

1. O usuario clica em “Arquivo, Novo Projeto” no menu
O sistema apresenta o aviso (DV1)
O usuario clica em “Sim” (A1)

O sistema inicia um novo projeto (R1)

o b~ 0N

O caso de uso é finalizado

Fluxos Alternativos
Al: Botédo “Nao” pressionado:
1. Sistema fecha a tela de aviso sem executar nenhuma acéo

2. O caso de uso é reiniciado

Regras de Nego6cio
R1: Sistema retira todos os arquivos abertos da tela e retoma sistema na posicao

inicial.



Data View

DV1 -

Aviso

-~

] Alteracdo ndo salvas serdo perdidas. Deseja continuar ?
bt ’ |

Abrir Projeto

| @ Nao| | @ sim|

UC14 — Abrir projeto

Descricao

Este caso de uso descreve a abertura de um projeto

Pré-condicdes

1.

O sistema deve estar iniciado

Pos-condicbes

1. Ter aberto o projeto e incluido os arquivos referentes

Ator Primario

Usuario

Fluxo de Eventos Principal

1.

o bk 0N

O usuario clica em “Arquivo, Abrir Projeto” no menu

O sistema apresenta a tela para abrir projeto (DV1)

O usuario seleciona um arquivo e clica em “Ok” (A1) (E1)
O sistema abre o projeto (R1)

O caso de uso é finalizado

Fluxos Alternativos

Al: Botao “Cancelar” pressionado:

1.
2.

Sistema fecha a tela para abrir projeto

O caso de uso é finalizado

84



85

Fluxos de Excecéao
E1. Arquivo nao identificado:
1. O apresenta a mensagem de erro (DV2)

2. O caso de uso é reiniciado

Regras de Negocio
R1: Sistema abre sequéncias informadas no arquivo de projeto. Caso apresente
alguma incompatibilidade ou ndo encontre os arquivo de origem, informa ao usuario

as sequéncias especificas que ndo foram encontradas e pede para localiza-las.

Data View
DV1 — Abrir projeto

-

- Abrir Projeto + =
Mova pasta lﬂenomear arquim]
| imedia/Arquivos/TADS/TCC/Finisher/dist | v |

|Fastas | |Arguivos |
S i i
of
lib/

v v

Selecdo: /media/Arguivos/TADS/TCC/Finisher/dist
|

Filtro:
Arquivo XML [ ¥

l ® Cancelar ‘ ‘ + QK ‘




DV2 —

Tela de erro

-

E Erro ao abrir arguivo (ndo identificado)

Erro

UC15 — Salvar projeto

Descricao

Este caso de uso descreve como salvar um projeto

Pré-condicdes

1.

O sistema deve estar iniciado

2. Ter o arquivo de referéncia aberto

3. Ter (ndo obrigatdrio) um ou mais arquivos de contig abertos

Pos-condicbes

1. Ter salvo o projeto e incluido os arquivos referentes

Ator Primario

Usuario

Fluxo de Eventos Principal

1.

o bk 0N

O usuario clica em “Arquivo, Salvar Projeto” no menu

O sistema apresenta a tela para salvar projeto (DV1)

O usuario informa um novo arquivo e clica em “Ok” (A1)
O sistema salva o projeto (R1)

O caso de uso é finalizado

Fluxos Alternativos

Al: Botao “Cancelar” pressionado:

1.
2.

Sistema fecha a tela para salvar projeto

O caso de uso é finalizado

86



87

Regras de Negocio

R1: Sistema deve salvar o projeto em um arquivo XML (.xml) armazenando as
informacdes necessarias sobre a sequéncia e seus alinhamento para poder realizar
a abertura posterior dos dados, tendo todas as informacdes disponiveis. Nao é
necessario armazenar as sequéncias no arquivo de projeto, somente a referéncia

para 0s arquivos originais.

Data View
DV1 — Salvar projeto

=

v Salvar Projeto +
Mowva pasta lﬂencmear arqui'-.h::]
| imedia/Arquivos/TADS/TCC/Finisher | ¥ |

|Pastas | |[Arguivos |
S i i
of
libf

L L

Selecdo: fmedia/frquivos/TADSTCC/jFinisher

Sl

Filtro:
Arguivo XML [ ¥

® Cancelar ‘ ‘ v QK‘




4 DIAGRAMAS DE SEQUENCIA

UCO01 — Abrir arquivo referéncia

88

sd UCO1 - Abrir arquivo referéncia - PrInpraQ

| Tela principal | | Tela abrir arquIvol | Sequ

gncia | | BIoInfoCommonsl |

: Usudério

i

I

. 1. Ativa telaQ |
I

S ﬁ |
I

|

2: Abrir referénciaQ

2.1 Ativa tela(

3: Seleciona arguivo( bi

3.1: Abre arquivo()

|
I
I
|
Jl_ 3.2: Mostra arquivo(

|

3.2.1: Gera contador(

F

3.2.2: Gera consensa()

F

3.2.3: Gera mapa(Q

p 3.2.3.1: Consulta sequénciaQ

5.1: Geram|

I
Enu(

Figura 30 — Diagrama de Sequéncia — Abrir arq

uivo referéncia - Principal



sd UCO1 - Abrir arquivo referéncia - Al)

A

s Usuario

Tela principal

1. Ativa tela()

Tela abrir arquivo

2.1 Ativa tela(

%____

Figura 31 — Diagrama de Sequéncia — Abrir arquivo referéncia — Al

89



UCO02 — Abrir-Adicionar arquivo(s) de sequéncia-contigs

90

sd UCO2 - Abrir-Adicionar arquivo(s) de sequéncia-contigs - Principal - A3 - AS - A6 - A7)

: Usuario

| Tela pri

ncipal |

| Tela abrir arquivo |

| Sequéncia |

| BiomfoCommonsl |

Ucoz - A3

Ucoz - A5

ucoz - As

ucoz - A7

2: Abrir contig

3 Selecigna arquivosQ

2.1: Ativa telaQ

3.2: Mostra arquivos()

L

< =
4: Clique sequenciaot

5: Clique sequéncia dird

3.2.1: Atualiza mapag

3.2.1.1: Cons

3.1 Abre arquivosO

3.1.1: Abre arquivos(,

9: Rernover contig(

10: Editar sequénciaQ

Figura 32 — Diagrama de Sequéncia — Abrir-Adicionar arquivo(s) de sequéncia-contigs — Principal —
A3 - A5 - A6 - A7
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sd UCO02 - Abrir-Adicionar arquivo(s) de sequéncia-contigs - Au

R

r Usuario
|
|

Tela principal

|
|
1 Ativa tela( Dl

Tela abrir arquivo

2.1 Ativa tela(

<_____

Figura 33 — Diagrama de Sequéncia — Abrir-Adicionar arquivo(s) de sequéncia-contigs — Al



sd UCO2Z - Abrir-Adicionar arquivo(s) de sequéncia-contigs - A2)

: Usuario

Tela principal

Tela abrir arquivo

Sequéncia

BioInfoCommons

1: Ativa telad

=
I-
=
=
=
[n]
=t
S
=
=
I=

2.1: Ativa telag

3. Seleciona arquivos

!

>l

|

|

|

|

I .
J_<3.2. Mostra arquivosi)

3.2.1: Atualiza mapag

3.2.1.1: Cangulta sequéncia(

3.1.1: Abre arquivos

4 Clique arrasta sequéﬂqiao

b— 4.1: Marcar sequéncial)

4.2; Ajusta barraQ

—

Figura 34 — Diagrama de Sequéncia — Abrir-Adicionar arquivo(s) de sequéncia-contigs — A2




sd UCO2 - Abrir-Adicionar arquivo(s) de sequéncia-contigs - AﬂJ

| Tela principal | |TeIaabrirarquiv0| | Sequéncia | |BioIﬂfoCommons| | Mapa

: Usuario

I I I I
I I I I
. 1. Ativa telaQ ij | | | |
I I I I
S | | | |
2. Abrir contigQ ‘ | ‘ |
2.1: Ativa telaQ | | I |
| I |
777777777 I I I
S———— - ‘ , | | | |
3. Seleciong arquivos( DJ‘ | ‘ |
[ 3.1: Abre arquivos( [ I [
I d I
I I
N B I
| e ! |
| 8.2: Mostra arguivos( | | |
3.2.1: Atualiza mapa0Q : } :
3.2.1.1: Consjulta sequéncial | } :
J< 777777777 O i] I |
I I I
N | ! |
I I I I
Tyt T | ! |
4: Zoom mapag
| ! | ! i]
7777777777 1
| I ! I |

Figura 35 — Diagrama de Sequéncia — Abrir-Adicionar arquivo(s) de sequéncia-contigs — A4




sd UCO2 - Abrir-Adicionar arquivo(s) de sequéncia-contigs - A8 - A9)

| Tela principal | | Tela abrir arquivo | | Sequéncia | | Bio\nfoCommonsl |

: Usuario T

|

|

‘ 1: Ativa telaQ |
|

S—-—————= ﬁ |
|

2: Abrir contigQ

2.1: Ativa telaQ

3. Seleciong arquivas( D’J‘

‘ 3.1: Abre arquivos(

3.1.1: Abre arquivos

|

|

1 Y sy
! .2: Mostra arquivos) Ke——————=

|
3.2.1: Atualiza mapa0 |
|

T 3.2.1.1: Consjulta sequénciaQ

i o= L

Ucoz - A8

I

!

\

| |
Ucoz - A9 ; IS Onir sequéncias)

\

|

I

i
[

Figura 36 — Diagrama de Sequéncia — Abrir-Adicionar arquivo(s) de sequéncia-contigs — A8 — A9




UCO03 — Remover sequéncia

95

sd UCO3 - Remover sequéncia - Principal)

Tela principal Menu

Tela confirmacgdo

Sequéncia

 Usuario T T

|

| | |

M | |
|
|

| 2.1: Confirmag ij
< —

|
2.2: Remnoye contig(

1: Cligque sequéncia dirqzitoo
1.1: Gera menuQ
STt | |
2! Rernover contig0 D‘L
|
|
|
|
J_%S: Remove contig(
2.3.1: Atualiza mapa
T >
S————=——7~ I T
L | |

Figura 37 — Diagrama de Sequéncia — Remover sequéncia - Principal



sd UCO3 - Remover sequéncia - Al)

Tela confirmacdo

% Tela principal

cUsuario i
| |
|

iy |

1. Cligue sequéncia dirqaitoO

1.1: Cera menu(

Menu
i
|
|
|
|
|
|
| bjj 2.1 Cancelad ij

Figura 38 — Diagrama de Sequéncia — Remover sequéncia — Al




UCO04 — Navegar sequéncias-mapa

97

sd UC04 - Navegar sequéncias - Prim:ipal)

A

cUsuario
|
|

-

Tela principal Mapa

Menu principal

i
|
|
1: Arrastar barras( |
|
|
|
I — |
| |
2; Cligue sequenciag)
| G
| .1; Reposiciona(
EE ——————— >
|
|
< T —— u
| |
3: Clique &uploo |
| >
-I3.1: Reposicional
- _.>
[Bﬁ: Marca seqguencia
——————— >
< b N
-ﬁi: Destravar barras |
| | m
R — | P e
| |
5: Arrastar barras( |
|
S——=——=—=—- ij |
| |
| |

Figura 39 — Diagrama de Sequéncia — Navegar sequéncias-mapa - Principal



UCO5 — Localizar-Ir para posicao

98

sd UCOS - Localizar-Ir para posigdo - Principal - Al)

| Tela principal | | Menu

| |Te|a \ocalizacéol | Sequéncia

s Usudrio T
\

|
1. Clique sequéncia dirqitoo

1.1: Gera menu(Q

o — — = — =
| |
2:Ir pafaQ
2 T l 2.1: Abrir telad
N
e |
< | |
UCOS - Principal p: Informa numerod
|
om— o R
UCos - Al 4! Informa sequénciaQ | |
l

bi".l: Busca ocorrénciad

Figura 40 — Diagrama de Sequéncia — Localizar — Ir para posi¢c&o — Principal — Al



UCO06 — Editar sequéncia — Excluir

99

sd UCO6 - Editar sequéncia - Excluir - Principau

 Usuario

.

Tela pri

ncipal Menu

Tela confirmacgdo Sequéncia

1: Cligue sequéncia( |

D

2: Cligue sequéncia direiFoO

3 Excluir sequ'e‘nci|a selecionadad i

F

i
|
|
|
1.1: Marca sequ'e‘ncia#)
|
|
|
|
|
|

2.1 Cera Menu(

3.1: Confirmag ?ﬂ
o ————— =

3.2: Remove !sequénciao

Figura 41 — Diagrama de Sequéncia — Editar sequéncia — Excluir - Principal
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sd UCO6 - Editar sequéncia - Excluir - Al)

o

s Usuario
I
|

-

1: Cligue sequéncia( |

Tela principal Menu Tela confirmacdo

b_

2. Cligue sequéncia dire

1.1: Marca Sequéncia#j

F

o)

==

T e

2.1: Gera Menu(

PR gl

3: Excluir sequéncia selecionada(
DL\ 3.1: Confirmag

| Cancela

Figura 42 — Diagrama de Sequéncia — Editar sequéncia — Excluir — Al



UCO7 — Editar sequéncia - Remover-Agrupar Ns

101

sd UCOY - Editar sequéncia - Remover-Agrupar Ns - PrincipaIJ

s Usuario

Tela principal

Menu

Tela confirmacgdo

Sequéncia

i

|

.| , ]
1: Clique sequéncia d|re|FoO

1.1: Gera Menu(

|
2: Agrupayr NsO

Figura 43 — Diagrama de Sequéncia — Editar sequéncia — Remover-Agrupar Ns — Principal

sd UCO7 - Editar sequéncia - Remover-Agrupar Ms - Alj

R

 Usuario
|
|

Tela principal

MenLl

Tela confirmacgao

Figura 44 — Diagrama de Sequéncia — Editar sequéncia — Remover-Agrupar Ns — Al



UCO08 — Editar sequéncia — Inserir

102

sd UCO8 - Editar sequéncia - Inserir - Principau

Tela principal Menu Tela entrada

Sequéncia

Usuario
|
|

.

i
|
|
1: Cligue sequéncia( |

D,_

1.1: Marca sequéncia

2: Cligue sequéncia direiFoO

2.1 Gera Menu(

S=—TTT o 1 |
3. Inserir seqqu'e‘nciao
| DL\ 3.1: Abre tela)
| gl
|
gy ey
. Digita sequéncial |
T T
| |
| | ===
< e e
| |
T

1. Insere sequ'e‘nc'ad

Figura 45 — Diagrama de Sequéncia — Editar sequéncia — Inserir — Principal
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sd UCO08 - Editar sequéncia - Inserir - Al)

o

s Usuario
I
|

-

Tela principal Menu Tela entrada

i
|
|
1: Cligue sequéncia( | |
< |
1.1: Marca Sequéncia#j |
| |
| |
e __] | |
, T | |
2; Cligue sequéncia d|re|roo | |
D—
2.1: Gera Menuoi’|i| :
E====== | :
N 1 | |
3: Inserir sequéncia( |
| DL\ 3.1 Abre tela(
[ | F— gl
| c |
________________ ancela
< r |
N |

Figura 46 — Diagrama de Sequéncia — Editar sequéncia — Inserir — A1l



UCO09 — Alinhar sequéncia

104

sd UCQS - Alinhar sequéncia - Prmcwpau

| Tela principal | |

| |Te\aa\iﬂhamem0| | JeontigSort | |

JAligner

| |Sa|’da alinhamemol | Saida relatério

s Usudrio T
I

|
I

|

M1 Clique sequéncia direiroo

2.1: Abre telaQ)

I I
4: Alinhar()
t f P 4.1; Alinhar(
| I
| \ K-—————=
| | 4.2: Aliphar(
| ! o L
: } T 4.3: Cera saida( N
T T
| \ e Ao Lo __ gl
| | | 4.4; Gera fe\atérioo |
| I I ]
!A 4.5 Alinhar s‘gquémcialelao 77777777 Ho======= h======== i

Figura 47 — Diagrama de Sequéncia — Alinhar sequéncia — Principal
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sd UCO09 - Alinhar sequéncia - Al)

% Tela principal

Menu

Tela alinhamento

s Usuario
I
I

& — e ———————
(2. Informa dados() zj
R e e
. 4: Fechar() .
I I
I — i - T:I
| |
T

Figura 48 — Diagrama de Sequéncia — Alinhar sequéncia — Al
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sd UCO9 - Alinhar sequéncia - A2)

Tela principal | |

Menu | |Te|aa|inhamento| | Alinhamento | |Sa|‘dare|atério

» Usudrio
|
|

|

|

H ) |
1: Clique sequéncia direifoo

2.1 Abre telaQ

4.1 Cancelar()

4.2: Cera felatdrioQ

‘{ 77777777

,,,,,,,, il

Figura 49 — Diagrama de Sequéncia — Alinhar sequéncia — A2

UC10 — Visualizar alinhamento

sd UC10 - Visualizar alinhamento - Principaﬂ

J1: Mostra alinhamet o|0
€= —————

1.2: Mostta saida0

% Mapa Tela principal Saida alinhamento
 Usuario i i i
| | | |
.| , | | |
1; Cligue mapa0 | | |
D‘—
1 |
|
|
|

P— — l

Figura 50 — Diagrama de Sequéncia — Visualizar alinhamento - Principal



UC11 — Exportar sequéncia

107

sdUC11 - Exportar sequencia - Principal)

Menu

Tela exportar

Sisterna

: Usuario

i
| |
~ 1. Seleciona expartar | |

1.1 Ativa tela( |

A |
2: Informa,arguivo(
B L —
3: Clique QKO

|

|

|
LR Ao=——————

|

Y Y __BY

3.1: Exporta arquivo%j

<:_____

Figura 51 — Diagrama de Sequéncia — Exportar sequéncia — Principal
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sd UC11 - Exportar seguencia - Al)

% Menu

Tela exportar

c Usuario
|

|
| |
~ 1: Seleciona exportar% |

1.1: Ativa tela(

Figura 52 — Diagrama de Sequéncia — Exportar sequéncia — Al
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UC12 — Agrupar sequéncias

sd UC12 - Agrupar sequéncias - Principal - Al - AZ)

| Menu | | Tela unir | | Tela salvar | | Sequéncias || Sistema

: Usuario T
‘ \
\

—1: Seleciona unir sequenciag(|

1.1: Ativa tela(

K———
. Ila I
UC12 - Al - [ 2: Marca opicoeso 5]
A2 |
—— —— !
3: Clique IOk \
[
\
\
g
4: Informa arquivoQ

N
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
|
[
|
|
|

Viy

;
!
\
\
\
\
I
\
\
;
\
\
\
!
\
\
!
]

5.1 Agrupa SequencjasQ

5.2: Salvarlarquivo(
\ m
K———————= ===

Figura 53 — Diagrama de Sequéncia — Agrupar sequéncias — Principal — A1 — A2

sd UC12 - Agrupar sequéncias - AB)

Menu Tela unir

: Usuario i |
|

| |

—1: Seleciona unir sequencia&}l_ |

1.1: Ativa tela(

Figura 54 — Diagrama de Sequéncia — Agrupar sequéncias — A3
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sd UC12 - Agrupar sequéncias - A4)

% Menu

: Usuario

Tela unir

Tela salvar

| 1: Seleciona unir sequencia,

B—‘ 1.1: Ativa tela( ij
S M |
2. Marca od |
- coe
|
< - 5]
| |
3: Clique|OkO |
|que| >—| 3.1 Ativa telad
A — gl
= —————————— _
4 . |
Cligue Cancelar( | |
. o o gl
| |
T [ [

Figura 55 — Diagrama de Sequéncia — Agrupar sequéncias — A4



UC13 — Novo projeto

111

sd UC13 - Novo projeto - Principau

Menu Tela novo projeto Sequencias

Tela principal

: Usuario
\
\

M 1: Maovo projeto()

2: Clique ﬁimo

7

2.1; Remove todas seq|uenciaso

)

Figura 56 — Diagrama de Sequéncia — Novo projeto — Principal
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sd UC13 - Movo projeto - Al)

Tela novo projeto

DJ_

% Menu
s Usuario i
: |
™ 1. Movo projetod |
ﬂ 1.1: Ativa tela) jj
- — — ——————
2. Cligue MNao
|
|
|
|
|
R ——— |
|
T

Figura 57 — Diagrama de Sequéncia — Novo projeto — Al



UC14 — Abrir projeto
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sd UC14 - Abrir projeto - Principau

| Menu || Tela abrir projeto | | AStream

|| Sequéncias | | Tela principal

: Usuario T
|
|

el

1. Abrir projeto

I
|
|
1.1: Ativa telaQ |
|
_______ |
T | | |
2. Escolhe ar(fuivo de projeto() W 2.1; Abre projeto0 |
|
| -
| 2.2: Abre seqpéncias(
| o | __
: 2.3! Mostra sequéncias(
|
N r_
o < |
=== IEEEETy 5 |

g

Figura 58 — Diagrama de Sequéncia — Abrir projeto — Principal
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sd UC14 - Abrir projeto - Al)

% MenrL

Tela abrir projeto

- Usuario
|
|

i i

| |

« 1. Abrir projeto | |
&—‘ 1.1 Ativa telaQ |

< — - — — — |
2. CliQLLe Cancelarg D‘l
|
|
|
|
|
e L

Figura 59 — Diagrama de Sequéncia — Abrir projeto — Al
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sd UC15 - Salvar projeto - Principau

 Usuario
|
|

Menu Tela salvar projeto

KStream

Sistema

i
|
1: Salvar projeto() . | |
|

|
DH‘ 3.1: Salvar prmetot: |

D—‘ 1.1 Ativa tela m
=== |
2. Informa larquivoo |
|
PR  E— gl
3: Cliquk 0K
|
|
| ===
|
|
| =
=== S Y

Figura 60 — Diagrama de Sequéncia — Salvar projeto - Principal
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sd UC1S - Salvar projeto - Al)

% Menu Tela salvar projeto

: Usuario I I
| | |

1: Salvar projeto() | |

D—‘ 1.1: Ativa tela( |

Figura 61 — Diagrama de Sequéncia — Salvar projeto — Al
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5 PGP - PLANO DE GERENCIAMENTO DE PROJETO

1 INTRODUCAO

1.1 ESCOPO E PROPOSITO DO DOCUMENTO

Este documento reline o0s procedimentos necessarios para O
desenvolvimento de um software na area de bioinforméatica: JFinisher - finalizador de
montagem e editor de sequéncias biolégicas. Aqui serdo descritos a forma de

gerenciamento e organizagcao necessarios para a execuc¢ao do projeto.

1.2 OBJETIVOS DO PROJETO
1.2.1 OBJETIVOS

O projeto do software JFinisher tem como objetivo gerar uma ferramenta
capaz de auxiliar alguns processos realizados em laboratérios de bioinformatica, na
area de manipulacédo de sequéncias biolégicas. Tera como objetivo principal unificar
funcionalidades frequentemente utilizadas para facilitar e auxiliar na finalizacdo de

montagem de genomas recém-sequenciados.

1.2.2 FUNCOES PRINCIPAIS

A partir da entrada de arquivos texto padrao (Fasta ou GenBank), sendo um
arquivo de referéncias e diversos arquivos de sequéncias, o software devera:
. Fornecer uma interface navegavel pelas sequéncias abertas,

multilingue (portugués e inglés, inicialmente)

. Realizar alinhamentos entre sequéncias
o Gerar sequéncia consenso

o Editar e manipular sequéncias abertas
. Salvar e abrir projetos em andamento

. Exportar dados gerados
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1.2.3 RESTRICOES TECNICAS E ADMINISTRATIVAS

O projeto possui tempo de execucado curto, um periodo de 5 meses. Por este
motivo ndo é possivel aplicar todas as funcionalidades necessérias para o problema
de finalizacdo de genomas recém-sequenciados. Esta limitacdo pode ser contornada
com uma continuidade no projeto. Ha uma limitacdo técnica no conhecimento da
area de biologia molecular e bioinformatica dos participantes, que terdo que dividir o
tempo de projeto e desenvolvimento com tempo de estudo dos conceitos e
problemas da area.

2 ESTIMATIVAS DO PROJETO

2.1 DADOS HISTORICOS USADOS NAS ESTIMATIVAS

As estimativas do software foram baseadas em experiéncias profissionais
dos envolvidos na area de desenvolvimento de software e planejamento. Para
avaliar a complexidade de cada item, utilizamos valores padrédo e nos remetemos
aos trabalhos que foram previamente realizados.

A margem de erro desta estimativa € média/alta, pois os envolvidos nao

possuem experiéncia no desenvolvimento do softwares para bioinformética.

2.2 TECNICAS DE ESTIMATIVAS

A técnica utilizada para estimar o tempo para realizagdo do software foi a
analise de pontos por caso de uso. Esta técnica baseia as estimativas nos casos de
uso e atores utilizados na modelagem do projeto (imagem UC).

Os elementos do sistema sdo classificados e atribuidos a pontuacdes
conforme sua complexidade. Estes valores geram pontos de caso de uso nao
ajustados. Também s&o contabilizados fatores de complexidade técnica
(caracteristicas que podem atribuir dificuldades no desenvolvimento do software) e

ambiental (nivel de experiéncia dos profissionais envolvidos). Todos estes valores
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calculados resultam em pontos de caso de uso ajustados. Utilizando a margem de

28 homens-hora, € estimada a duracao do projeto.

2.3 ESTIMATIVAS

Total de Pesos nao Ajustados de Atores

Atores

Nivel de complexidade

Usuéario

3

BiolnfoCommons

JcontigSort

Jaligner

PR

Total

Simples (Total: 3 — Peso: 1)

Médio (Total: 0 — Peso: 2)

Complexo (Total: 1 — Peso: 3)

TPNAA

O|W|OoO|Ww

Total de Pesos nao Ajustados dos Casos de Uso

Caso de uso

Nivel de complexidade

Abrir Arquivo

=

Abrir arquivo referéncia

=

Abrir/Adicionar arquivo(s) de
sequéncia/contigs

N

Remover sequéncia

Exportar sequéncia

Agrupar sequéncias

Navegar sequéncias

Localizar/Ir para posi¢éo

Alinhar sequéncia

Visualizar alinhamento

Editar sequéncia

Excluir

Inserir

Novo projeto

Abrir projeto

Salvar projeto

WIWIEINININWWIERLINWININ

Total

Simples (Total: 4 — Peso: 1)

Médio (Total: 7 — Peso: 2)

14

Complexo (Total: 5 — Peso: 3)

15

TPNAUC

33

Fator de complexidade técnica

Descricao Peso Valor | Total
Sistemas Distribuidos 2 2 4
Desempenho da Aplicacéo 1 5 5
Eficiéncia do usuario final 1 4 4




Processamento interno complexo

Reusabilidade do codigo

Facilidade de Instalacdo

U1l o
Ul o

Usabilidade

Portabilidade

Manutenibilidade

Concorréncia

Caracteristicas especiais de seguranca

Acesso direto para terceiros

NN ==
No|M|Oo|Rr|kr|la|lw|N| o
N o|M|olRr|IN|N RN o

Facilidades especiais de treinamento

Soma | 33

FCT = 0,6 + (0,01 * Soma) = 0,93

Fator de complexidade ambiental

Descricéo Peso Valor | Total
F1 Familiaridade com o processo de | 1,5 2 3
desenvolvimento de software
F2 Experiéncia na aplicagao 0,5 2 1
F3 Experiéncia com OO, na linguagem | 1 3 3
e na técnica de desenvolvimento
F4 Capacidade do lider de anélise 0,5 3 15
F5 Motivagéo 1 5 5
F6 Requisitos estaveis 2 0 0
F7 Trabalhadores com dedicacgéo parcial -1 4 -4
F8 Dificuldade na linguagem de | -1 2 -2
programacao

Soma | 7,5

FCA=1,4+(-0,03 * Soma) = 1,175

Pontos por caso de uso néo ajustados:

e PCUNA =TPNAA + TPNAUC = 39
Pontos por caso de uso ajustados:

e PCUA=PCUNA*FCT *FCA =42,61725
Estimativa de horas:

e 28hh*42,61725 = 1193,283horas = 132,587 dias

120
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3 RISCOS DO PROJETO

3.1 ANALISE DOS RISCOS

3.1.1

3.1.2

IDENTIFICACAO

Identificacdo de bibliotecas: o projeto ira necessitar de bibliotecas para o
desenvolvimento de algumas funcionalidades. S&o bibliotecas que
implementam algoritmos de alinhamento entre sequéncias e bibliotecas que
manipulem arquivos da area.

Pessoal: a equipe possui apenas 2 integrantes e € dependente das suas
funcdes para o projeto inteiro, tendo um cronograma justo para a realizacao
das tarefas.

Linguagem de programacdo: o conhecimento avangado em alguns assuntos
da linguagem utilizada (Java) sera necessario, sendo necessario estudo
prévio. E possivel também que a linguagem n&o consiga suprir uma
necessidade da maneira como esperado.

Tempo: o tempo destinado ao planejamento e desenvolvimento do projeto
nao pode ser ultrapassado.

Conhecimento limitado na area: por ser um software de bioinformatica, &
necessario um conhecimento de alguns conceitos previamente para execucao
do projeto.

Desempenho: o sistema irA demandar intenso uso do hardware e deve ser
planejado para conseguir atingir esta meta. Isto pode gerar atrasos na analise
de complexidade dos algoritmos utilizados para que o software seja

executado sem problemas.
AVALIACAO DOS RISCOS
Identificacdo de bibliotecas:

Data limite: 28/10/2011

Consequéncia: Atraso no inicio do desenvolvimento de algumas

funcionalidades.

Acao: Encontrar funcionalidades alternativas ou programar a biblioteca.
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Monitoramento: ao inicio do desenvolvimento e na implementacdo das
bibliotecas
Probabilidade: Muito baixa

Impacto: Muito alto

2. Pessoal:
Data limite: Todo o projeto
Consequéncia: Possivel atraso em algum estagio
Acao: Alterar cronograma conforme dificuldades inesperadas acontecem,
possibilitando que os estagios sejam finalizados.
Monitoramento: Constante, semanal
Probabilidade: Moderada

Impacto: Baixo / Moderado

3. Linguagem de programacao:

Data limite: Todo o projeto

Consequéncia: Possivel atraso em algum estagio, impossibilidade de
realizar funcionalidades

Acéo: rever a funcionalidade de acordos com as limitagbes da linguagem,
buscar métodos alternativos. Manter estudo na area da linguagem de programacao
utilizada para evitar outros riscos

Monitoramento: um estagio de antecedéncia do desenvolvimento

Probabilidade: Moderada

Impacto: Alto

4. Tempo:
Data limite: 20/02/2011
Consequéncia: Atraso na entrega
Acdo: Simplificar estagio e/ou funcionalidade para ajustar tempo de
desenvolvimento. Dedicar mais tempo ao projeto
Monitoramento: Constante verificacdo do cronograma
Probabilidade: Moderada

Impacto: Alto
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5. Conhecimento limitado na area:

Data limite: Todo o projeto

Consequéncia: Nao compreensdo dos problemas, dificuldades no
desenvolvimento

Acado: Realizar estudo prévio, identificar todo o contetdo que envolva o
projeto, reunido com orientador para duvidas

Monitoramento: Constante

Probabilidade: Alta

Impacto: Baixo

6. Desempenho:

Data limite: Ao final de cada estagio

Consequéncia: remogédo de funcionalidade, software com tarefas lentas,
atraso na entrega

Acéo: Identificar os algoritmos criticos e revisar bibliografia para melhorar o
desempenho. Utilizar outros métodos

Monitoramento: Durantes as tarefas de desenvolvimento do projeto

Probabilidade: Alta

Impacto: Alto no desempenho, moderado no atraso

3.2 ADMINISTRACAO DOS RISCOS

3.2.1 OPCOES PARA EVITAR OS RISCOS

1. Identificacdo de bibliotecas: pesquisa com antecedéncia de bibliotecas que
realizam as funcdes desejadas. Encontrar varias op¢oes, tendo redundancia e
opcao de escolha. Verificar bibliotecas comuns na area, as mais utilizadas e
recentes, com documentacao atualizada.

2. Pessoal: planejar cronograma com mais tempo para tarefas criticas.
Linguagem de programacdao: revisar bibliografia da linguagem nos assuntos
gue serdo mais utilizados. Analisar programas semelhantes e suas técnicas.

4. Tempo: ser cauteloso na distribuicdo de tempo. Integrantes devem estar
cientes que podem precisar de mais tempo do que o normal para finalizagao

do projeto, abrindo méo de outras atividades.
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5. Conhecimento limitado na &rea: realizar estudo e ter visdo geral do problema
a ser desenvolvido. Procurar assisténcia com orientador do projeto e
profissionais da area para sanar davidas. Dividir estudos por estagios,
conforme necessidades aparecem.

6. Desempenho: verificar técnicas de softwares semelhantes. Procurar métodos

alternativos para solucdo de problemas. Rever funcionalidade.

3.2.2 PROCEDIMENTOS DE MONITORACAO DOS RISCOS

Serdo realizadas reunides semanais para avaliar o andamento e avaliar
possiveis riscos no decorrer do projeto. Desta maneira sera mais facil a rapida
identificacdo do problema, encontrando uma possivel solucdo, que nao resulte em

atrds nem problemas no software.



4 CRONOGRAMA

4.1 WORK BREAKDOWN STRUCTURE- DIVISAO DE TRABALHO NO PROJETO
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[

1.1 Gerenciamento do Projeto

1.1.1 Estimativa de esforgo ]

1.1.2 Plano de riscos ]

1.1.2 Plano de comunicagao ]

1.1.4 Plano de atividades ]

N I R B

1.1.5 Reunido com o orientader ]

1.2 Concepgdo
—| 1.2.1 Definigéo do software ]

1.2.2 Definigdo da equipe ]

1.2.3 Estudo sobre o tema ]

1 1 1

1.2.4 Preparar ferramentas e infra-estrutura ]

1.3 Analise de requisitos ] [ 1.4 Projeto

=t

arquitetural

1.3.1 Definir escopo

1.3.2 Definir funcienalidades

1.2.3 Esbogo das telas

1.3.4 Esbogo arquitetura de classes

1.3.5 Identificar casos de uso

A I I N

Figura 62 - WORK BREAKDOWN STRUCTURE

—| 1.4.1 Elaborar diagrama de casos de uso ]

1.4.2 Elaborar diagramas de classe ]

1.4.3 Prototipagdo das telas ]

1 1 1

1.4.4 Instalar ferramentas de ger. de configuracdo ]

1.5 Estagios

1.5.1 Elaborar descrigéo funcional dos casos de uso ]

1.5.2 Elaborar diagramas de sequéncia ]

1.5.3 Atualizar modelo de negécio ]

_|
_|
_|
_|

1.5.4 Desenvolvimento das funcionalidades ]

—| 1.5.6 Finalizar versao ]

www whetool .com



4.2 GRAFICO DE GANTT
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Nome da tarefa

Gerenciamento do Projeto
Estimativa de esforgo
Riscos
Comunicagdo
Plano de atividades

Concepgdo
Definigdo do software
Definicdo da equipe
Reunido com crientador
Estudo sobre o tema

Preparar ferramentas e infra-estrutura

Andlise de requisitos
Definir escopo
Definir funcionalidades
Esboga das telas
Identificar casos de uso
Esbogo arquitetura de classes
Reunido com erientador
Projeto arquitetural
Elaborar diagrama de casos de uso
Elaborar diagramas de classe
Prototipacio das telas

Instalar ferramentas de ger. de configuracio

Reunido com o orientador
Estdgios
Estagio 1

Fazer descricdo funcional dos casos de uso

Atualizar modelo de negécio
D interface e

Desenvolver estrutura multilingual

Desenvolver menus

Executar testes

Reunido com o orientador
Estagio 2

Fazer descricdo funcional dos cases de usa
Desenvolver abertura de arquivos

Desenvolver menu de opcBes

Desenvolver selegao de sequéncias

Executar testes
Estagio 3

Fazer descricdo funcional dos casos de uso
Desenvolver métodos de alinhamento

Executar testes
Reunido com a orientador
Estagio 4

Fazer descrigdo funcional dos casos de uso

Fazer diagramas de sequéncia

Desenvolver mapa de sequéncias

Desenvolver sequéncia consenso
Executar testes
Estagio 5

Desenvolvimento de alinhamento multiplo

Executar testes
Reunido com o orientador
Estagio 6

Fazer descri¢do funcional dos casos de uso
Desenvolvimento do gerenciamento dos projetas

no software (abrir, salvar)
Executar testes
Estdgio 7

Fazer descrigio funcional dos casos de uso
Desenvolver edicio de sequéncias

Executar testes
Reunido com o orientador
Estdgio 8

Fazer descrigio funcional dos casas de uso

D |

nagegdo de

Desenvolver exportacdo de sequéncias

Executar testes
Estagio 9

Fazer descrigda funcional dos casos de uso

Fazer diagramas de sequéncia

Desenvolver unificagio de sequéncias

Executar testes

Reunido com o orientador
Estagio 10

Revisdo dos diagramas

Desenvolver gerenciamenta de erros

Revisdo de codigo e estruturas
Executar testes
Finalizacdo do software

Duragio

280 hrs
10hrs
6hrs

4hrs

8hrs

232hrs
6hrs

4hrs

6hrs

56 hrs
12hrs
127 hrs
20 hrs
22 hrs
8hrs

8hrs

8hrs

4hrs

137 hrs
30hrs
8hrs

12 hrs
10 hrs
7hrs

761 hrs
121 hrs
20 hrs
8hrs

48 hrs
20 hrs
12 hrs
10 hrs
4hrs

72 hrs
10 hrs
12 hrs
20 hrs
14 hrs
10 hrs
64 hrs
10 hrs
40 hrs
18 hrs
8hrs

98 hrs
10 hrs
12 hrs
40 hrs
40 hrs
12 hrs
34hrs
26 hrs
10 hrs
5hrs

40 hrs
10hrs
28 hrs

6hrs
114 hrs
6hrs
20 hrs
8hrs
8hrs
32 hrs
6hrs
8hrs
18hrs
4hrs
48 hrs
8hrs
30hrs
10 hrs
10 hrs
7hrs
120hrs
20 hrs
20 hrs
29 hrs
40 hrs.
11hrs

Inicio

Qui 1/9/11
Seg 17/10/11
Qui 1/9/11
Dom 9/10/11
Qui 1/9/11
Qui 1/9/11
Qui 1/9/11
Sex2/9/11
Qui 1/9/11
Qui 8/9/11
sdb 3/9/11
Seg 5/9/11
Seg 5/9/11
Sex 9/9/11
Seg 12/9/11
Do 25/9/11
Sex 23/9/11
Dom 25/9/11
Ter 27/9/11
Ter 27/9/11
Qua 19/10/11
Ter 27/9/11
Qui 13/10/11
Dom 16/10/11
Seg3/10/11
Seg 3/10/11
Seg 3/10/11
Qui 6/10/11
Qui 6/10/11
Sex 21/10/11
Sex 14/10/11
Dom 16/10/11
Ter 18/10/11
Seg 24/10/11
Seg 24/10/11
Qua 26/10/11
Sex 28/10/11
Seg 31/10/11
Qua 2/11/11
Sex4/11/11
Sex 4/11/11
Dom 6/11/11
Sab 12/11/11
Ter 15/11/11
Qui 17/11/11
Qui 17/11/11
Qui 17/11/11
Sex 25/11/11
Sex 18/11/11
Sex 2/12/11
Ter6/12/11
Ter 6/12/11
Dom 11/12/11
s4b 10/12/11
Seg12/12/11
seg 12/12/11
Qua 14/12/11

Seg 19/12/11
Ter 20/12/11
Ter 20/12/11
Qua 21/12/11
Qua 4/1/12
Qua 4/1/12
Sex 6/1/12
Sex 6/1/12
Ter 10/1/12
sab 7/1/12
Qua 11/1/12
Qui 12/1/12
Qui 12/1/12
Seg 16/1/12
Sex 13/1/12
Dom 15/1/12
Sex 13/1/12
Dom 22/1/12
Dom 22/1/12
Dom 29/1/12
Dom 22/1/12
Qua 1/2/12
Qui 9/2/12

Término

Qui 20/10/11
Qui 20/10/11
Sex 2/9/11
Qua 12/10/11
Seg 5/9/11
Ter 11/10/11
Sab 3/9/11
Seg 12/9/11
Qui 1/9/11
Ter 11/10/11
Seg 5/9/11
Ter 27/9/11
Sex 9/9/11
Seg 12/9/11
Qua 14/9/11
Ter 27/9/11
Dom 25/9/11
Dom 25/9/11
Qui 20/10/11
Seg 3/10/11
Qui 20/10/11
Qui 29/9/11
Dom 16/10/11
Qua 19/10/11
Sab11/2/12
Seg 24/10/11
Qui 6/10/11
Sab 8/10/11
Sex 14/10/11
Seg 24/10/11
Dom 16/10/11
Ter 18/10/11
Ter 18/10/11
Sex 4/11/11
Ter 25/10/11
Qui 27/10/11
Qua 2/11/11
Qua 2/11/11
Sex 4/11/11
Qua16/11/11
Sab 5/11/11
Sab 12/11/11
Ter 15/11/11
Qua 16/11/11
Seg 5/12/11
Sex 18/11/11
Dom 4/12/11
Sex 2/12/11
Sex 25/11/11
Seg 5/12/11
Seg12/12/11
sab 10/12/11
Seg 12/12/11
Dom 11/12/11
Seg 19/12/11
Qua 14/12/11
Dom 18/12/11

Seg 19/12/11
Sex 6/1/12
Ter 20/12/11
Qua 4/1/12
Qui5/1/12
Sex 6/1/12
Qui12/1/12
sab 7/1/12
Qua 11/1/12
Ter 10/1/12
Qui 12/1/12
Dom 22/1/12
Sex 13/1/12
Sab 21/1/12
Dom 15/1/12
Dom 22/1/12
Seg 16/1/12
Sab11/2/12
Qua 25/1/12
Qua 1/2/12
Qua 1/2/12
Qui 9/2/12
Sab 11/2/12

Predecessoras

11
13
14
14
14
17

12
12
12
1
22

20
27
22
27
29
29
32
26

EL
35
36
36;37;38
34

41
42
43
40

%
46
49;48
a5

52
52
51

56

57
55

60
61
61
59

65
65
66,67

70
72
70
69

77
79

Nomes dos recurses

Mauricio
Mauricio
Mauricio
Mauricio; Vitor

Vitor
Vitor
Mauricio; Vitor
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5 RECURSOS DO PROJETO

5.1 PESSOAL

A equipe sera formada por 2 membros: Vitor Cedran Piro e Mauricio
Tarabella Galvao, tendo o Professor Dieval Guizelini como professor orientador.

5.2 HARDWARE E SOFTWARE

Para realizacdo do projeto, desenvolvimento, testes e documentacao seréo
utilizados 2 notebooks:

e Processador Core 2 Duo (1.8GHz), Memoéria RAM 3GB, HD 250GB

¢ Processador Quad Core, Memoéria RAM 3GB, HD 1TB

O programa sera desenvolvido na plataforma JAVA, JDK verséo 6, utilizando
0s seguintes softwares (para desenvolvimento, planejamento e documentacéo):

e Sistema operacional: Linux Mint 11.04 / Ubuntu 10.04

¢ IDE de desenvolvimento e testes: NetBeans verséo 7.0.1

e Documentacgao: Microsoft Office Professional Plus 2010*, Google Docs

¢ Diagramas: Astah Community 6.5.1, Microsoft Project Professional 2010%,

WBSTool.com, Planner v0.14.6

* Obs: Os softwares que necessitam de licenca paga foram utilizados em suas

respectivas versdes de avaliacédo, com licenca para estudantes.

6 ORGANIZACAO DO PESSOAL

6.1 ESTRUTURA DA EQUIPE

Vitor sera o analista e desenvolvedor do sistema, além de contribuir na parte

estrutural e de testes. Mauricio se encarrega da gerencia e acompanhamento do
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projeto e construcdo de diagramas. Dieval como professor orientador, ir4 auxiliar no

andamento do projeto e possiveis davidas.

7 PLANO DE COMUNICACAO

Grupos Foco O que este Método Quando Observacéo
interessados grupo
precisa
saber
Equipe Compartilhar Quais as Troca de Diariamente Quem tiver algo
Conhecimento davidas? contelido a compartilhar
estudado (duvidas,
Dificuldades e Onde descobertas,
aprendizados pesquisar? realizacdes)
compartilha via
O que e-mail ou outro
pesquisar? meio disponivel
Equipe Feedback das O que Reunido de | Semanalmente | Envolvidos
atividades desenvolveu | 2 horas enviam e-mails
confirmando
presenca.
Equipe + Tirar duvidas Dificuldades | Reunido de | Quinzenalmente | Responséavel
Professor e problemas | 2 horas agenda horério
orientador Verificar encontrados com professor
pendéncias orientador
Solucgbes
Verificar encontradas
funcionalidades
Equipe + Testar a Usar o Encontro Dependendo da | Responsavel
Usuario aplicagdo com software em disponibilidade | agenda horario
especializado | dados reais de laboratério do usuario, com usuario
laboratério Obter os da UFPR reunido ocorre especializado
arquivos para uso do | na fase final do
para teste software projeto

8 MECANISMOS DE RASTREAMENTO E CONTROLE

Os controles do projeto sao de responsabilidade de todos os envolvidos. Os

aspectos a serem controlados estéo indicados abaixo.
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8.1 VERIFICACAO E CONTROLE DO ESCOPO

Para a verificacdo do escopo serdo utilizados check lists em reunides
periodicas a fim de manter o projeto nas conformidades do escopo. Possiveis
alteracOes de projeto que possam impactar no escopo deverdo ser atualizadas no
check-list para que a documentacao seja refatorada.

8.2 CRONOGRAMA

O controle do cronograma sera executado com o auxilio da lista de
atividades e o do grafico de Gantt. Com isto sera possivel 0 acompanhamento das
atividades bem como seus possiveis atrasos, permitindo o remanejamento rapido de
recursos para evitar atrasos excessivos. Como o projeto se trata de um trabalho
académico, existe um limite nos recursos humanos empregados, ndo existindo a
possibilidade de agregacdo de novos recursos quando necessario, isso torna o

cronograma um risco.

8.3 QUALIDADE

A verificacdo da qualidade do projeto sera obtida por testes periddicos do
software pelo professor orientador e por uma equipe especialista por ele indicada.

Assim teremos retorno da qualidade e andamento do desenvolvimento.

8.4 GERENCIAMENTO DA EQUIPE DO PROJETO

Sera realizado por cada membro da equipe uma vez que ndo existe uma
hierarquia dentre os participantes do projeto. Os membros deverao observar uns aos
outros para garantir o comprometimento e o cumprimento das exigéncias do projeto.
A saida repentina de membros devera ser sanada com a agregacdo de membros
substitutos o mais rapido possivel para que ndo acontecam grandes impactos no

cronograma.

8.5 RELATORIO DE DESEMPENHO
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O desempenho do andamento do projeto serd analisado em reunibes
periddicas. Assim serd possivel analisar as metas estabelecidas e atingidas para

cada um dos indicadores do projeto.

8.6 GERENCIAMENTO DAS PARTES INTERESSADAS

Reunides deverdo acontecer com o orientador do projeto para que se
garanta o sucesso na entrega do mesmo. As opiniées e solicitacdes do coordenador
serdo de grande relevancia uma vez que o projeto sera avaliado por uma banca de

professores ao final do prazo estimado.

8.7 RISCOS

O propoésito da monitoracdo dos riscos é determinar se as respostas aos
riscos estdo sendo implementadas como planejadas e tdo efetivas quanto
esperadas. Também visa se devem ser desenvolvidas novas respostas, bem como
se as premissas do projeto ainda sdo validas, e se a exposi¢cdo ao risco mudou
frente ao seu estado anterior. O acompanhamento deve observar se um gatilho de
risco ocorreu e se as politicas e procedimentos adequados estdo sendo seguidos. O
relatorio de riscos sera avaliado periodicamente nas reunides para este fim e as
acOes serdo conduzidas de acordo com as conclusdes e decisdes das reunides de

acompanhamento.

8.8 MUDANCA DE ESCOPO

Qualquer alteracdo que se fizer necessaria e que implique na alteracao de
um dos documentos do projeto, serd considerada como mudanca de escopo. A
solicitacdo devera ser analisada por todos os membros da equipe para medir o
impacto da mudanca no projeto e definicAo da recomendacdo a ser seguida. A
implementacdo de uma mudanga somente acontecera, se recomendada pela equipe

e aprovada pelo orientador do projeto.



