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RESUMO

Com as tecnologias existentes atualmente, principalmente na area de Informatica, é
possivel armazenar e processar dados sobre Biologia Molecular de forma rapida e consistente.
Esta unido entre Biologia Molecular e Informética originou uma nova ciéncia chamada
Bioinformaética. Atualmente existem varios portais que tratam e expdem estas informagdes
auxiliando diversas outras ciéncias como a Medicina, Agropecudria e a Inddstria
Farmacéutica, na identificacdo de doencas, criacdo de medicamentos, entre outros. Contudo,
estes portais ndo atendiam as necessidades do grupo de Bioinformética da Universidade de
Caxias do Sul, e diante disto o Aluno Aurione Francisco Molin e a aluna Vanessa Davanzo
desenvolveram, em seus trabalhos de conclusdo de curso, o portal IntergenicDB seguindo as
orientacBes da profa. Dra. Scheila de Avila e Silva. O principal propdsito do portal é
armazenar e disponibilizar informac6es sobre regides intergénicas e métodos de predicdo de
promotores. Contudo, era necessario que novos requisitos fossem atendidos para
disponibiliza-lo a comunidade cientifica. Estes requisitos foram definidos em conjunto com a
profa. Dra Scheila de Avila e Silva, e com base neles foi criado um projeto que possuia 0s
detalhes e os artefatos necessarios para a solucdo dos mesmos. Depois de desenvolvida a
solucéo, testes de consulta foram efetuados para assegurar o bom funcionamento da principal
funcionalidade do portal. Ao final do processo, o IntergenicDB tornou-se um portal mais

robusto, mais facil de utilizar e com um maior controle sobre as informacdes.

Palavras-Chave: IntergenicDB. Biologia Molecular. Bioinformatica. Regides

Intergénicas. Promotores.



ABSTRACT

With the today existing technologies, mainly in IT, it's possible store and process
Molecular Biology data in a quick and consistent manner. This union of Molecular Biology
and Informatics created a new science called Bioinformatics. Currently there are several
portals that process and expose this kind of information helping several other sciences such as
Medicine, Agriculture and the Pharmaceutical Industry in the identification of diseases,
creation of new drugs, among others. However, these portals did not meet the needs of the
Bioinformatics group at the University of Caxias do Sul, in this situation the students Aurione
Francisco Molin and Vanessa Davanzo developed, in their final papers, the portal
IntergenicDB following the guidance of Profa. Dra. Scheila de Avila e Silva. The main
purpose of the portal is to store and provide information on intergenic regions and promoter
prediction methods. However, it was necessary that new requirements were met to make it
available to the scientific community. These requirements were defined together with Profa.
Dra. Scheila de Avila e Silva, and based on them was created a project that had all the details
and artifacts needed for their solution. Once developed the solution, tests over the search
engine were performed to ensure the smooth operation of the main function of the portal. At
the end of the process, IntergenicDB has become a more robust portal, easier to use and with

greater control over the informations.

Keywords: IntergenicDB. Molecular Biology. Bioinformatics. Intergenic Regions.

Promoters.
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1 INTRODUCAO

A biologia molecular ¢ uma ciéncia dentro da area de biologia que estuda os
processos internos da célula, mais precisamente o material genético. Seu estudo e
compreensdo tém auxiliado as mais diversas areas de conhecimento, como a biologia, a
medicina, a agropecuaria, entre outras. (ZAHA, 1996).

Dentre as muitas areas da biologia molecular, pode-se incluir o estudo do material
genético de cada ser vivo, composto por moléculas chamadas DNA. Estas moléculas sdo
formas helicoidais constituidas por duas fitas antiparalelas de estruturas chamadas
nucleotideos. O DNA pode ser dividido em se¢bes denominadas genes e cada secao possuli
funcdes especificas dentro da célula (ALBERTS et al., 1999; GRIFFITHS et al., 2002;
ZAHA, 1996).

Um gene pode ser dividido em duas partes: uma regido ndo-codificante, conhecida
como regido intergénica, onde estdo localizadas as informacg6es sobre a regulacdo do processo
de transcricdo do gene, e a regido codificante que possui a sequéncia que sera transcrita. Nem
todos os genes de uma cadeia de DNA séo expressos durante o processo de transcrigcdo, sendo
gue existem sequéncias na regido intergénica que indicam se 0 gene sera expresso. Estas sdo
chamadas de sequéncias promotoras, ou simplesmente promotores (ALBERTS et al., 2010;
ZAHA, 1996).

A quantidade de dados bioldgicos disponiveis atualmente é muito grande, tornando
invidvel o seu processamento e andlise por seres humanos. Contudo, gracas aos avangos
tecnoldgicos foi possivel utilizar a informatica para efetuar este processamento e analise, que
por sinal, trouxe outros beneficios como a possibilidade de efetuar calculos matematicos
complexos e armazenar dados gerados de forma eficiente em bancos de dados de biologia
molecular. Esta necessidade de envolver a Biologia Molecular e a Informatica criou uma nova

ciéncia chamada Bioinformatica (LESK, 2008).

1.1 PROBLEMA DE PESQUISA

Atualmente existem diversos portais web que disponibilizam informacdes sobre
Biologia Molecular. Contudo o grupo de bioinformatica da Universidade de Caxias do Sul
possui necessidades especificas quanto ao armazenamento e processamento destas
informagdes. Diante disto, o aluno Aurione Francisco Molin (MOLIN, 2009) definiu um
prototipo de uma base de dados chamado PromotoresDB em seu trabalho de conclusédo de

curso, que atendesse as necessidades do grupo de bioinformatica da UCS para armazenamento
10



e consultas intergénicas auxiliando na predicdo de promotores. A aluna Vanessa Davanzo
(DAVANZO, 2010) também em seu trabalho de conclusdo, desenvolveu um portal para
consulta de sequéncias intergénicas chamado IntergenicDB, utilizando como base o protétipo
de Molin. O portal desenvolvido permite efetuar consultas de sequéncias intergénicas com

possivel funcdo bioldgica de DNA de organismos procariontes (Davanzo, 2010).

1.2 QUESTAO DE PESQUISA

Quais as tecnologias e modificacbes devem ser definidas para transformar o

IntergenicDB em um portal de consulta de regides promotoras?

1.3 OBJETIVOS
1.3.1 Objetivo Geral

O objetivo deste trabalho é transformar e habilitar o IntergenicDB para ser um portal

de consultas para regiGes promotoras.

1.3.2 Objetivos Especificos

e Definir os novos requisitos do sistema;

e Selecionar as ferramentas, artefatos a serem utilizadas para o projeto e
desenvolvimento do sistema;

e Criacdo do projeto das novas funcionalidades, com os padrdes de arquitetura
a serem utilizados;

e Implementacédo do sistema;

e Criacdo e execucdo de Testes;

e Auvaliagdo dos resultados obtidos;

1.4 ESTRUTURA DO TEXTO

O capitulo 2 apresenta um breve resumo sobre Biologia Molecular para conceituar o
conteddo que sera visto nos demais capitulos, abordando de forma sucinta a estrutura celular
de organismos procariontes, material genético (DNA o RNA), os processos intracelulares

(Dogma Central da Biologia Molecular) e promotores.
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O capitulo 3 conceitua os termos Bioinforméatica e Bancos de Dados de Biologia
Molecular, além disto mostra alguns portais web existentes que manipulam e disponibilizam
dados sobre Biologia Molecular, para exemplificar e comparar com o portal desenvolvido
neste trabalho, o IntergenicDB.

O capitulo 4 apresenta um histdrico do desenvolvimento do IntergenicDB, desde a
concepcdo do protdtipo do banco de dados chamado PromotoresDB (MOLIN, 2009), até a
criacdo do portal IntergenicDB (DAVANZO, 2010).

O capitulo 5 expde 0s novos requisitos que sdo indispensaveis para permitir a
utilizacdo do IntergenicDB em producédo. S&o definidas também as solugdes para 0s mesmos,
os artefatos necessarios para o desenvolvimento e as ferramentas que serdo utilizadas durante
0 processo.

O capitulo 6 demonstra o processo de desenvolvimento da nova versdo do
IntergenicDB, elucidando alguns dos principais detalhes do cddigo fonte escrito, e algumas
das principais dificuldades encontradas.

O capitulo 7 mostra a execucdo das consultas definidas nos requisitos expostos no
capitulo 5, apresentando os resultados do desempenho desta execu¢do e também as telas do
IntergenicDB resultantes das consultas.

O capitulo 8 traz a conclusédo deste trabalho e algumas das sugestdes para trabalhos

futuros.
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2 BIOLOGIA MOLECULAR

Biologia Molecular é a ciéncia que estuda os processos intracelulares relacionados ao
DNA e seus constituintes. Neste capitulo, serdo apresentados o0s conceitos basicos desta

ciéncia, para possibilitar o entendimento das demais se¢c6es deste trabalho.

2.1 ACELULA

Constituida basicamente por membranas e por uma solucdo aquosa, a célula é
considerada a menor unidade de vida pela moderna teoria celular. Tendo uma capacidade
extraordinaria de replicacdo, todos os seres vivos sdo compostos por uma infinidade de
células derivadas de uma Unica célula fundadora (ZAHA, 1996; ALBERTS et al., 1999).

Mesmo com uma série de similaridades, os seres vivos podem ser classificados em

dois grandes grupos de acordo com sua estrutura celular (Figura 1) (ZAHA, 1996):

I Structures of the prokaryotes and eukaryotes animal cell

Aqui vemos |2 comparacidn entre |2 ¢élula eucariota animal y una procariota.
Here we can make a comparison between the eukaryotes animal and prokaryotes celis

CELULA PROCARIOTA CELULA EUCARIOTA ANIMAL
PROKARYOTE CELL EUKARYOTE ANIMAL CELL
Membrana plasmatica <
Plasmatic membrane w2} 'L \‘“‘4‘-‘;' g
Citoplasma rem

Cytoplasm

Regién nucleoide
Nudeoid zone
Nacleo

Nudeus

Ribosomas

0,1-10 pm

Figura 1: Diferencas entre células procaridticas e eucarioticas
Fonte: C.B.C*

e Os Procariotos, que ndo possuem um envoltorio nuclear em suas células. Neste
grupo de organismos estdo as bactérias, as arqueobactérias e as algas azuis;
e Os Eucariotos, que possuem um envoltorio nuclear. Neste grupo de organismos

estdo todos os organismos multicelulares e também alguns unicelulares.

! http://biologia-cbc.es.tl/Virus,-c-e2-lulas-procariontes-y-eucariontes.htm#
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Na se¢éo 2.2 serdo detalhados os procariotos, foco deste trabalho.

2.2 ORGANISMOS PROCARIONTES (PROCARIOTOS)

Os procariotos, por possuirem uma estrutura mais simples, tem um tamanho menor do
que os eucariotos medindo poucos micrometros de comprimento, e geralmente possuem uma
forma arredondada ou de bastonetes. N&o possuem um invélucro nuclear em suas células,
contudo existem regides no interior da mesma chamadas nucledides. O nucledide é
semelhante a uma massa arredondada, formado por um filamento circular de DNA?Z? e
localizado proximo ou mesmo ligado a membrana plasmatica (ALBERTS et al., 2010;
JUNQUEIRA E CARNEIRO, 2000).

Todas as bactérias sdo organismos procariotos. Em sua estrutura, além da sua
membrana plasmatica, existe uma espessa e rigida camada chamada parede bacteriana
envolvendo a membrana, e em alguns casos esta parede € envolvida por uma camada viscosa
chamada cépsula. Devido a estrutura de suas paredes, a bactéria pode ser categorizada como
Gram-Negativa ou Gram-Positiva, dependendo do seu comportamento diante da técnica de
Gram. Quando, apds a aplicacdo, as bactérias aparecerem coradas em roxo o resultado é
positivo, caso contrario € negativo (JUNQUEIRA E CARNEIRO, 2000).

2.3 DNA E RNA

O DNA (Figura 2) é uma estrutura helicoidal em dupla hélice, composta por duas
cadeias intercaladas de material estrutural chamados nucleotideos. Cada nucleotideo é
composto por uma pentose (no DNA chamada de Desoxirribose), um grupo fosfato e uma
base nitrogenada. Esta Ultima pode ser dos tipos adenina (A), citosina (C), guanina (G) e
timina (T) (GRIFFITHS et al., 2002; ALBERTS et al., 1999).

Os nucleotideos em uma cadeia de DNA estdo unidos através de pontes fosfodiéster
entre o grupo fosfato e o grupo OH (hidroxila) do carbono 3’ do nucleotideo adjacente. As
cadeias do DNA sdo mantidas juntas, de forma antiparalela, através de pontes de hidrogénio
entre as bases nitrogenadas. Devido a estrutura quimica das bases, as ligagdes acontecem

somente entre timina e adenina, e entre citosina e guanina (ZAHA, 1996).

2 DNA: deoxyribonucleic acid (Acido Desoxirribonucleico)
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0.34 nm
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Figura 2: Estrutura do DNA
Fonte: (SNUSTAD E SIMMONS, 2003)

A molécula de RNA® é muito semelhante quimicamente & molécula de DNA. As
principais diferencas sdo que o RNA é uma fita simples, a pentose no RNA é uma ribose e a
base nitrogenada timina (T) do DNA ¢ substituida pela uracila (U), que também pode parear
com a adenina (A) (ALBERTS et al.,1999).

Uma molécula de DNA contém informagdes para codificar milhares de proteinas.
Cada secdo do DNA é transcrita em um tipo de molécula de RNA, que posteriormente podera
ser traduzido em uma proteina. Cada uma dessas se¢Ges é denominada Gene. A sua
descoberta, compreensdo e funcdo tem sido fonte de profunda percepcéo de dois dos maiores
mistérios da biologia: o0 que faz uma espécie ser o que ela é, e 0 que causa a variagdo dentro
de uma espécie (ALBERTS et al., 2010; GRIFFITHS et al., 2002).

* RNA: ribonucleic acid (Acido Ribonucleico)
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2.4 DOGMA CENTRAL DA BIOLOGIA MOLECULAR

O dogma central da biologia molecular (Figura 3) define os processos de replicacdo do
DNA, de transcricao (fluxo da informacdo genética de DNA a RNA) e de traducdo (fluxo da

informacdo genética do RNA a proteina).

RNA Processing 3%
Messenger RNw
Nuclear membrane

~

mRNA Transpor

Protein Translation

Figura 3: Dogma Central da Biologia Molecular
Fonte: NobelPrize.org*

2.4.1 Replicacéo

Cada uma das cadeias de nucleotideos de uma molécula de DNA pode servir como
molde para uma nova molécula de DNA através do processo de replicacdo (Figura 4). Neste
processo, uma enzima chamada Helicase quebra as pontes de hidrogénio que unem as duas
cadeias, iniciando em pontos especificos chamados de origens de replicacdo. Estas origens
sdo marcadas por uma sequéncia especifica de nucleotideos e abrangem aproximadamente
100 pares de bases (ZAHA, 1996; ALBERTS, et al.,1999).

Os locais onde a molécula de DNA ¢ aberta sdo chamados de Forquilhas de
Replicacdo, e sdo nestes locais que o motor de replicacdo atua. O responsavel pela sintese das

novas moléculas de DNA é uma enzima chamada DNA polimerase. Ela percorre o DNA

4 http://www.nobelprize.org/educational/medicine/dna/index.html
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aberto, adicionando nucleotideos a uma extremidade 3’ de uma cadeia de nucleotideos em
crescimento através da formacdo de ligacBes fosfodiéster (ZAHA, 1996; ALBERTS et
al.,1999).

A DNA polimerase pode dar continuidade a uma cadeia de DNA ja existente, porém
ndo pode iniciar uma nova. Para iniciar a sintese do novo DNA, é necessario um
oligonucleotidio curto (geralmente de um a sessenta nucleotideos de comprimento) chamado
primer, que se une a cadeia de DNA utilizada como molde formando uma cadeia dupla,
permitindo que a DNA polimerase de continuidade ao processo de polimeracdo. Na bactéria
E.coli sdo utilizado primers de RNA sintetizados por uma enzima chamada primase
(GRIFFITHS et al., 2002; JUNQUEIRA E CARNEIRO, 2000).

Figura 4: Processo de replicacéo de DNA
Fonte: (SNUSTAD E SIMMONS, 2003)

2.4.2 Transcricado

No processo de transcricdo (Figura 5), sdo sintetizados todos os RNAS necessarios

para os processos celulares e para a sintese de proteinas. Semelhante ao processo de
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replicacdo, porém utilizando uma enzima chamada RNA polimerase. Esta enzima sintetiza
quase todos os tipos de RNA em organismos procariontes. Na bactéria E.coli, a mesma é
composta de quatro subunidades de pesos moleculares diferentes. A subunidade alfa (o) com
peso molecular de 40.000 daltons, a subunidade beta () com 150.000 daltons, a subunidade
beta primo (B’) com 160.000 daltons e a subunidade sigma (c) com 70.000 daltons
(GRIFFITHS et al., 2002; JUNQUEIRA E CARNEIRO, 2000).

RNA polymerase

DNA
template
strand

Locally unwound
segment of DNA

Figura 5: Processo de transcricdo de DNA
Fonte: (SNUSTAD; SIMMONS, 2003)

Uma das cadeias do DNA é utilizada como molde e transcrita em uma cadeia de
RNA, substituindo somente as bases timina (DNA) pela Uracila (RNA) (VALIATI, 2006;
JUNQUEIRA E CARNEIRO, 2000).

O RNA mensageiro representa a transcricdo de um segmento de uma das cadeias de
uma molécula de DNA e ¢é utilizado para transferir as informacGes genéticas do DNA para a
sintese de proteinas. Ele é muito maior do que a proteina por ele gerada, por serem
necessarios trés nucleotideos para ser gerado um aminoacido. Este grupo de trés nucleotideos
no mRNA é chamada de codon (ZAHA, 1996; JUNQUEIRA E CARNEIRO, 2000).

A funcdo do RNA transportador é transferir os aminoacidos para as posi¢des corretas
nas cadeias de aminoacidos em formacdo nos complexos de ribossomos e RNA mensageiro.
Para isso, 0 tRNA é capaz de se combinar com aminodcidos, e é capaz também de parear com
0s codons da molécula de mRNA através de trés grupos de bases chamadas anticodons
(JUNQUEIRA E CARNEIRO, 2000).

O RNA ribossémico € muito mais abundante do que os RNAs citados anteriormente
(cerca de 80% de todo RNA celular). Quando combinado com proteinas ribossomicas,
formam particulas chamadas ribossomos, que tem como funcgéo principal ligar-se a filamentos
de mRNA para efetuar a sintese de proteinas (JUNQUEIRA E CARNEIRO, 2000).
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2.4.3 Traducao

A traducdo (Figura 6) é o processo de transformacdo das informagcfes do mRNA em
proteinas. Nos procariotos, para que esta sintese de proteinas tenha inicio, é necessario que
ocorra uma ligacdo entre 0 mRNA e o Ribossomo. O ponto de ligacdo do Ribossomo ao
mRNA é chamado de RBS °, que é identificado por duas caracteristicas basicas (ZAHA,
1996):

e Existéncia do codon de iniciacdo, que geralmente € AUG, e raramente pode se

manifestar como GUG ou UUG.

e Existéncia de uma sequéncia de nucleotideos complementar chamada sequéncia de

Shine-Dalgarno.

E or exit tRNA P or peptidyl A or aminoacyl
binding site binding site binding site

N\ | /—“f/l/)‘\\ e
\\ e <
J o, AR T %%\ 308 subunit

mRNA 5

- 3

tRNA - @
I\ ~ 508 subunit
e Y '
. e Phe Fre) (Als Ala
Phenylalanyl-tRNA™® - g Alanyl-tRNA™
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polypeptide attached ~ ~
/
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Figura 6: Processo de traducdo do mRNA
Fonte: (SNUSTAD E SIMMONS, 2003)

Durante a sintese de proteinas, o ribossomo desloca-se sobre 0o mRNA na dire¢do 5 ->
3’, capturando moléculas de tRNA complementares e gerando uma cadeia de aminoacidos.
Cada codon na molécula de mRNA ira parear com um anticédon em uma molécula de tRNA,
que em sua extremidade 3’ terd acoplado o aminodcido. A ligacdo entre o tRNA e o
amino&cido dependem da atuagdo de enzimas chamadas aminoacil-tRNA sintetase, onde cada

aminoéacido possui uma enzima correspondente (ALBERTS et al.,1999).

> Ribosomal Binding Site: Sitio de ligagao dos Ribossomos
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2.5 PROMOTORES

Os promotores sdo sequéncias na cadeia de DNA, que indicam & RNA polimerase o
ponto de inicio da sintese de RNA no processo de transcricdo. O primeiro nucleotideo a ser
copiado é chamado de sitio de inicio, e € demarcado como +1 na molécula de DNA. Os
nucleotideos localizados na direcdo da extremidade 5°, também conhecida como upstream,
recebem uma numeragdo negativa e decrescente. Os nucleotideos localizados na dire¢do da
extremidade 3’, também conhecida como downstream, recebem um nudmero positivo e
crescente (ALBERTS et al., 1999; ZAHA, 1996).

Os promotores estdo localizados na porcdo anterior ao sitio de inicio, ou seja, na
regido intergénica (direcdo upstream), que possui a sequéncia do DNA que nao sera
codificado. Na bactéria E.coli, os mesmos sdo caracterizados pelas sequéncias de seis
nucleotideos TTGACA e TATAAT (Figura 7) nas regides -35 e -10 respectivamente. Estas
sequéncias refletem os nucleotideos mais comuns encontrados nestas posi¢es na colecdo de
promotores (ALBERTS et al., 2010).

35 10 +1
TAGTGTATTGACATGATAGAAGCACTCTACTATATTCTCAATAGGTCCACG 3 WDNA
—ATCACATAACTGTACTATCTTCGTGAGATGATATAAGAGTTATCCAGGTGC—5'-
A
) TRANSCRICAO

fita-molde 5' — » 3 RNA

Figura 7: Promotor
Fonte: (ALBERTS et al.,1999)

Na RNA polimerase a subunidade o, também conhecida como fator sigma, pode
desacoplar do restante da enzima. Quando completa, a mesma é conhecida como holoenzima
de RNA polimerase. £ a subunidade ¢ que permite que a enzima reconheca as regides
promotoras, € a mesma deve estar acoplada no inicio do processo de transcricdo do DNA
(GRIFFITHS et al., 2002).

Na bactéria E.coli, quando a RNA polimerase entra em contato com a cadeia de DNA,
a mesma efetua um acoplamento suave, formando uma estrutura chamada “complexo
promotor fechado”. Quando localiza um promotor, a enzima aumenta a for¢a do acoplamento,
desfazendo a estrutura helicoidal e desnaturando o duplex de DNA, caracterizando uma
estrutura chamada “complexo promotor aberto”. Apos iniciada a transcrigcdo, a subunidade o
desacopla da RNA polimerase (GRIFFITHS et al., 2002).
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2.6 CONSIDERACOES FINAIS

Todos os seres vivos sdo formados por estruturas menores denominadas células. A
Biologia Molecular é a ciéncia que estuda a célula e os seus processos internos, em especial o
material genético, suas caracteristicas e funcdes. Através de seu estudo é possivel entender os
mecanismos que tornam os seres vivos diferentes entre si, mesmo dentro de uma mesma
espécie (ZAHA, 1996).

A quantidade de dados gerados pela Biologia Molecular e 0 processamento necessario
para analisar tais dados sdo muito grandes. Por este motivo surgiu a Bioinformatica, ciéncia
que une conhecimentos de Biologia Molecular e Informatica, e os Bancos de Dados de
Biologia Molecular (BDBM). No proximo capitulo, ambos os conceitos serdo detalhados e

alguns portais sobre Biologia Molecular existentes na world wide web ser&o apresentados.
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3 BIOINFORMATICA

Com a descoberta da estrutura do DNA por Watson e Crick em 1953, e posteriormente
do codigo genético e do fluxo de informagBes bioldgicas, tornou-se possivel pesquisar as
sequéncias monomeéricas constituintes do DNA. Na década de 90, com o surgimento dos
sequenciadores automaticos de DNA, recursos computacionais eficientes tornaram-se
necessarios, devido ao aumento exponencial da quantidade de sequéncias a serem
armazenadas e processadas. Em abril de 2007, os bancos de dados de sequéncias de
nucleotideos ultrapassavam os 100 bilhdes de bases, e o banco de dados de estruturas de
macromoléculas ultrapassava as 39.000 entradas apenas para proteinas, ou seja, um grande
volume de dados a ser processado. Devido a esta necessidade de melhorar cada vez mais 0s
recursos computacionais para armazenamento e processamento de dados relacionados a
Biologia Molecular surgiu a Bioinformatica, que é uma ciéncia que retne o conhecimento de
ambas as areas (LESK, 2008; PROSDOCIMI et al., 2003).

A seguir, serdo apresentadas algumas ferramentas de Bioinformatica aplicadas ao uso
da Biologia Molecular.

3.1 BANCOS DE DADOS DE BIOLOGIA MOLECULAR

Segundo Lesk (2008)

Um banco de dados inclui arquivos de informacGes, uma organizacao logica dessas
informagBes e ferramentas para se ter acesso a elas. Os Bancos de Dados de
Biologia Molecular contém sequéncias de acidos nucleicos e de proteinas, estruturas
e fungbes de macromoléculas, padrdes de expressdo, redes de vias metabolicas e
cascatas de regulacéo.

Os BDBMs que armazenam informacBes sobre sequéncias de nucleotideos,
aminoacidos ou estruturas de proteinas podem ser classificados em primarios e secundarios.
Os BDBMs priméarios armazenam dados ainda nao processados. Os seus principais servigos
séo o GenBank, o EBI (European Bioinformatics Institute), o DDBJ (DNA Data Bank of
Japan) e o PDB (Protein Data Bank). Os secundarios, como o PIR (Protein Information
Resource) ou o SWISS-PROT, sdo bancos de dados criados sobre as informagdes dos
primarios, envolvendo processamento e analise (PROSDOCIMI et al., 2003).

Para que estas informagdes sejam uteis, € necessario que o banco de dados tenha uma
estrutura de dados organizada e concisa, caso contrario 0 mesmo acaba se tornando um

cemitério de informacgdes. Para garantir esta integridade, os administradores do BD formatam
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o0s dados experimentais postados pelos cientistas de forma adequada, e em seguida adicionam
0s mesmos ao dominio publico do Banco de Dados (LESK, 2008).

3.2 PORTAIS

Nas proximas secOes serdo apresentados alguns portais® web que fornecem

ferramentas e métodos para acesso as informacgoes contidas em seus BDBMs.

3.2.1 NCBI

O NCBI’ (Figura 8) surgiu a partir de uma iniciativa do senador Claude Pepper, que
entendeu a importancia dos métodos de processamento de dados computadorizados para a

realizacdo de pesquisas biomédicas e patrocinou a legislacdo que deu origem ao centro, no dia

4 de novembro de 1988, como uma divisdo da Biblioteca Nacional de Medicina (NLM®) no
Instituto Nacional de Saude (NIH®).
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Figura 8: Portal NCBI
Fonte: National Center for Biotechnology Information

® portal: Site de Internet que disponibiliza uma série de servigos ou subsites que manipulam e proveem
informacdes sobre determinado assunto: Como motores busca, noticias e forums.

" NCBI: National Center for Biotechnology Information

® NLM: National Library of Medicine

° NIH: National Institute of Health

' http://www.ncbi.nIm.nih.gov/
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O centro tem por missdo desenvolver novas tecnologias para auxiliar na compreensao
de processos moleculares e genéticos que controlam a saude e as doencas. O NCBI é
responsavel pela criacdo e manutencdo de sistemas automatizados para armazenamento e
processamento de conhecimentos sobre biologia, bioquimica e genética.

O NCBI fornece uma série de bancos de dados para a comunidade médica e cientifica.
Dentre eles pode ser citado o Genbank, que é um banco de dados de sequéncias genéticas e
colecdo anotada de todas as sequéncias disponiveis publicamente sob responsabilidade do
NIH. Possui aproximadamente 126 bilhdes de bases em 135 milhGes de sequéncias nas
divisfes tradicionais do GenBank e 191 bilhdes de bases em 62 milhdes de sequéncias na
divisdo WGS™ (Whole Genome Shotgun). O mesmo foi projetado para possibilitar o acesso a
toda a comunidade cientifica com as informacgdes mais atualizadas sobre sequéncias de DNA.

E possivel efetuar buscas nas bases de dados do GenBank de varias formas diferentes:
Seja através do EntrezNucleotide para buscar identificadores de sequéncias e anotacées; do
BLAST"® para pesquisar e alinhar sequéncias do GenBank em uma consulta; ou pesquisar,
vincular, e efetuar o download de sequéncias programaticamente utilizando as ferramentas do
NCBI e-utilities™.

O GenBank permite efetuar a atualizacdo de uma série de informagdes como
sequéncias de mRNA, genes procaridticos, genes eucariéticos, rRNA, sequéncias virais,
Transposons ou sequéncias de insercdo, sequéncias microssatélite, pseudogenes, vetores de
clonagem, e filogenética ou conjuntos populacionais.

Para acessar de forma eficiente as informacGes contidas no GenBank e nos demais
bancos de dados mantidos pelo NCBI é utilizado o Entrez™, que é o sistema de busca
primario do NCBI e quase todas as caixas de pesquisa encontradas no site do NCBI acessam o
mesmo. Ele integra o banco de dados de literatura biomédica do Pubmed com outros 39
bancos de dados de literatura e de informacgdes biomoleculares. Novos bancos de dados séo
adicionados com o passar do tempo, dependendo dos avancos das ciéncias biomédicas e dos
novos tipos de dados que surgem destas pesquisas.

Diversas outras ferramentas estdo disponiveis no portal do NCBI, como o BLAST'®

(Basic Local Alignment Search Tool) que € uma ferramenta utilizada para localizar regides de

" http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/wgs

2 http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/

 http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

" http://www.ncbi.nIm.nih.gov/books/NBK25500/

 http://www.ncbi.nIm.nih.gov/gquery/

'8 http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?CMD=Web&PAGE_TYPE=BlastHome
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similaridade entre sequéncias de nucleotideos ou proteinas (0 programa compara sequéncias
de nucleotideos ou proteinas e calcula a significancia estatistica dos resultados). E o
PubMed'” que é um portal web desenvolvido e mantido pelo NCBI de forma gratuita, que
possui mais de 21 milhdes de citagdes sobre biomedicina do MEDLINE®, periédicos sobre
ciéncias da vida e livros on-line. Prové também acesso a web sites e links de outras fontes

sobre Biologia Molecular do NCBI.

3.22 ENA

O European Nucleotide Archive (ENA) (Figura 9) € um portal que prové informacoes

I (European

sobre sequéncias de nucleotideos, desenvolvido e mantido pelo EMBL-EB
Bioinformatics Institute) sob a orientacdo do Comité Consultivo Internacional do INSDC®
(International Nucleotide Sequence Database Collaboration) e um recém-formado Conselho
Consultivo Cientifico. Apesar de ter aproximadamente 30 anos de existéncia, 0s servi¢os do
ENA mudam constantemente com o intuito de refletir o crescente volume de dados, sempre

aprimorando a tecnologia de sequenciamento e ampliando as aplicagdes onde s&o

T .00
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About ENA i ion and tation .. more
Contact . s
Access to EMA dala is provided though the browser, through search tools, large scale file European Nucleotide Archive
NEWS AND download and through the API.
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CRAM 0. released jLextzearch
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Enter search quer for example: BNOOOOES Search
CRAM toolkit 0.8 has been mEry, = |

releasad. More information
with downlead. installation
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EMA paolicy relating to Sequence Search Advanced Search
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submitted data

25 Apra20iz
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s

data available here

View all news

Temms of Use © EB| Funding © Contact EBI Europesn Biginformatics Institute 2012. EBI is an Ouistation of the European Maolecular Biokogy Laboratory.

Figura 9: Portal ENA
Fonte: European Nucleotide Archive?

7 http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed

' http://www.nlm.nih.gov/pubs/factsheets/medline.html
' http://www.ebi.ac.uk/

%% http://www.insdc.org/

*! http://www.ebi.ac.uk/ena/
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O ENA ¢ formado por uma série de bancos de dados incluindo o EMBL Nucleotide
Sequence Database, também conhecido como EMBL-bank, o recentemente estabelecido
Sequence Read Archive (SRA)? e o Trace Archive , cada um com seus formatos e padrées.

Os dados do ENA podem ser acessados atraves do proprio portal, de ferramentas de
pesquisa, de download de arquivos em larga escala e da API do préprio portal. A API do
portal é chamada ENA Browser que é disponibilizada através do protocolo REST para
webservices. O ENA ainda disponibiliza um servico de FTP? para possibilitar o download
dos arquivos.

E possivel também submeter dados a0 ENA. Quando submetidos, eles podem ser
mantidos em sigilo até o trabalho associado ser publicado. O ENA atribui nimeros de adesdo
a todos os dados submetidos, que devem ser citados em todos os trabalhos onde 0s mesmos
aparecerem como parte da analise. Quando os dados se tornam publicos, os dados sdo

trocados com o NCBI e com o DDBJ como parte do acordo de troca de dados do INSDC.

3.2.3 DDBJ

O DNA Data Bank of Japan (DDBJ) (Figura 10) é o unico banco de dados de
sequéncias de nucleotideos da Asia. E oficialmente certificado para coletar dados de
pesquisadores e emitir o nimero de acesso internacionalmente reconhecido para provedores
de dados. O principal objetivo do DDBJ é melhorar a qualidade do International Nucleotide
Sequence Database (INSD). Quando pesquisadores disponibilizam dados através do INSD, o
DDBJ procura descrever as informacbes sobre os dados da forma mais rica possivel, de
acordo com as regras unificadas do INSD.

Os dados submetidos ao DDBJ sdo processados e disponibilizados utilizando o seu
formato proprietario de distribuicdo (flat file). O arquivo texto inclui a sequéncia de
nucleotideos, as informacbes do provedor, referéncias, 0s organismos-fonte e as
caracteristicas (definidas pela tabela de definicdo de caracteristicas do DDBJ/EMBL/GenBank

para descrever a natureza bioldgica).

2 http://www.ncbi.nlm.nih.gov/sra/
% ftp://ftp.ebi.ac.uk/pub/databases/embl/
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Figura 10: Portal DDBJ
Fonte: DNA Data Bank of Japan®*

O portal ndo possui um método de pesquisa direta como os citados até 0 momento,

porém possui uma série de ferramentas para busca e analise.

% http://www.ddbj.nig.ac.jp/
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3.2.4 RegulonDB

O RegulonDB (Figura 11) é um portal que prové informagdes sobre o mecanismo de
transcricdo do DNA da bactéria Escherichia Coli K12. O portal foi fundado pelo NIH e pelo
CONACYT? em 1998.

Reguloni:)

Escherichia coli K12 Transcriptional Network

Main Page | Using RegulonDB | Tools | Di load About

ffers in this new
update (more)

s
. Get started RegulonDB:
¥ Learn what you can do

vith this powerful

knowledgebase (more)

News:
Discover all the new
- eatures RegulonDB 7.4

Mirrors:
R%“'“'l Purdue University

Tools:

- |1. Genome Brovser
12. Overviews (before Charts)
3. Textpresso

4 ~#z,Contact information:
dinto 3 major navigation streams: “Wcontact us and Suggestions
operons and regulons.

updated curated knowledge
ntific literature complemented  |FSRIIEINeIGTIET
e computational predictions. = Additional Resources
I

tegrated environment =

B = B

Figura 11: Portal RegulonDB
Fonte: RegulonDB®

“. Funding:

-~ The development of

RegqulonDB is funded
by grant RO1-GM71962
from the NIH (more)

QCCG

Centro de Clenclas Gendmicas.

O portal disponibiliza um mecanismo de consulta direta através de uma caixa de texto
livre permitindo filtros por: Gene, Gensor?’ Unit, Operon, Regulon, Sigmulon, SRNA% ou
condicBes de crescimento. O mesmo permite o download de uma série de informagGes como
promotores, fatores de transcricdo e operons, e também possui uma série de outras
ferramentas com finalidades diversas como:

e RegulonDB Overviews: Possui uma colecdo de informacdes disponibilizada em
5 categorias maiores: Fator de Transcri¢cdo, Operon, Fator Sigma, Regulon e
Sitio de Ligagdo do DNA.

» Consejo Nacional de Ciencia y Tecnologia (México)
?® http://regulondb.ccg.unam.mx/
%7 Genetic Sensory Response: Resposta Sensorial Genética
28
Small RNA
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RSA Tools: Disponibiliza uma série de ferramentas especificas para a deteccédo
de sinais regulatdrios em sequéncias nao codificadas.

GET Tools: Ferramenta para andlise da regulacdo da transcricdo dos
experimentos efetuados sobre expressdo génica da bactéria E.coli em ambito
global.

Simple Retrieval: Ferramenta que possibilita pesquisas mais avancgadas,
permitindo filtros por até quatro categorias diferentes, e em que dados a
pesquisas deve ser aplicada.

Promoter Analysis Tool: Ferramenta para analise de regifes promotoras.

Web Services: Permite 0 acesso as informacdes do RegulonDB utilizando o
protocolo SOAP.

Regulatory Networks: Permite extrair uma série de circuitos de interacéo,
gerando informacdes sobre redes regulatérias.

DrawingTracesTool:

Ferramenta que permite a geracdo de imagens

relacionadas ao DNA, envolvidas na regulacdo génica.

3.25 JCVI-CMR

Genome Search

[ 1B

Genome List

iew All CMR Genomes|

Gene Search

Locus.

——
3

Data Summary
Complete

Bacteria 608 64 672

Archaea 3 48
Viruses 3
Totsls 659

Welcome to the Comprehensive Microbial Resource

Announcements

The Cos crobial Resource (CMR) is a fr all of the publicly available, complete prokaryotic genomes. In
additi nce of having all of the or ta types across all genomes in the CMR make searches more
meani enome analysis highlight e genomes. A CMR Mirror site maintained by the Genom. Recent News
ne in Korea is also avai NEW! January 21, 2010
Data Rel 24.0 is now
available. 150

new genomes
have been added to the CMR.

CMR Menu Bar Tools

CMR offers a wide variety of tools and resources, all of which are available off of our menu bar at the top of each page. Below is an explanation and link for T
each of these menu options. First time users can use our CHIR tutorial to leam how to navigate this site. Release 25,0 is now
available. 116 new genomes
have been added to the CMR.

lyses for selected genomes.

Latest Releases.
Data Release: 23.0
Website Release: 3.0

s or attributes for CMR organisms, or go to our FTP site.

Download gene sequenc:
Carts

al
Select genome preferences from our Genome Cart or download your Gene Cart genes.

Additional Resources

= CMR Updates Schedule .« JCVI S0Ps
= History of CMR News = ICVI Role Ids

= CMR Web Usaqe Statistics
= Data Relesse Control
= PANDA Release

Contact Us | @ J. Craig Venter Institute

Figura 12: Portal JCVI-CMR
Fonte: JCVI-CMR Comprehensive Microbial Resource®

O Comprehensive Microbial Resource (CMR) (Figura 12) é um portal mantido pelo J.

Craig Venter Institute®® (JCVI1), que tem por objetivo permitir aos usuarios acessarem todas as

% http://cmr.jcvi.org/tigr-scripts/CMR/CmrHomePage.cgi

% http://www.jcvi.org/
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informagdes sobre sequéncias de genomas bacterianos finalizados até a data da consulta, bem
como qualquer subconjunto dos mesmos. Todas estas informacgdes sdo armazenadas em um
banco de dados relacional chamado Omniome, que além das sequéncias, possui uma série de
outras informacfes como anotacdes para cada genoma, dados de identificacdo de outros
portais (GenBank e SwissProt) e dados de homologia pré-computadas.

O CMR disponibiliza uma série de ferramentas para acesso as informacgdes de sua
base. Além de uma série de ferramentas especificas para analise e consulta, no topo do portal
existe uma ferramenta de pesquisa que permite efetuar consultas em todas as anotacfes do
CMR, genomas, propriedades dos genomas, simbolos dos genes, ferramentas, nome e também

texto livre.

3.3 CONSIDERACOES FINAIS

Atualmente existem diversos portais que disponibilizam dados, processados ou nao,
sobre Biologia Molecular. Os portais apresentados neste capitulo possuem diversos métodos
de busca e recuperacdo de resultados, alguns deles também permitem o envio de dados para
serem incorporados aos seus BDBMs. Na Tabela 1 é apresentado um resumo das principais

funcionalidades destes portais.

Tabela 1: Requisitos localizados nos portais

Requisitos NCBI (Entrez) | ENA | DDBJ(ARSA) | RegulonDB | JCVI-CMR
Nome X X X X
Busca Organismo Reino X X X X
Familia X X X X
Nome X X X X X
Busca Gene Simbolo X X X X X
Fungao X X X X
%GC
Tamanho
Faixa de Tamanho
Busca Regido Posicdo na fita
P DNA fita 5' ou 3' X
Intergénica - =
Fatias da Regido X
Gene X
Molécula de DNA X
Busca Método de Nome X
Predicao % Acerto
Txt X X X X
Download Html X X X
Xml X X
Upload X X
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Mesmo com esta diversidade de portais disponiveis, nenhum contempla as
necessidades apresentadas pelo grupo de Bioinformética da Universidade de Caxias do Sul no
estudo de promotores. Diante disto, um novo portal foi projetado e desenvolvido por dois
alunos do Curso de Ciéncia da Computacdo na UCS em seus trabalhos de concluséo de curso.

O historico de desenvolvimento deste portal é apresentado no proximo capitulo.
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4 PORTAL INTERGENICDB

Mesmo com uma série de portais e ferramentas disponiveis na world wide web, as
necessidades do grupo de Bioinforméatica da UCS demandaram a criagdo de uma nova
ferramenta para pesquisa e armazenamento de informacGes sobre Biologia Molecular.

O desenvolvimento desta nova ferramenta teve inicio no ano de 2009, pelo aluno
Aurione Francisco Molin (MOLIN, 2009), com a proposta para o prototipo de um novo
modelo de banco de dados chamado “PromotoresDB”. Em 2010, a aluna Vanessa Davanzo
(DAVANZO, 2010), utilizou este modelo para desenvolver a base de dados para o portal

“IntergenicDB”. Os mesmos serdo apresentados nas proximas se¢des deste capitulo.

4.1 PROMOTORESDB

O banco de dados PromotoresDB foi projetado com o intuito de suprir a necessidade
complementar do trabalho de doutorado, concluido em 2011, da professora e doutora Sheila
de Avila e Silva, intitulado “Redes neurais artificiais aplicadas no reconhecimento de regides
promotoras” (MOLIN, 2009; DAVANZO, 2010).

Seu objetivo principal era o de armazenar informacGes sobre sequéncias intergénicas
com possivel funcao bioldgica de DNA de organismos procariontes. A lista a seguir apresenta
0s principais requisitos e conceitos definidos para o desenvolvimento deste banco de dados
(MOLIN, 2009; DAVANZO, 2010):

e Uma regido promotora esta vinculada a um organismo, € 0 mesmo possuli
informagdes como nome de identificacdo, reino, familia e tipo de molécula ao
qual ele pertence;

e Um gene possui um nome de identificacdo, um simbolo, o nimero da posicao
de inicio (5’), o nimero da posicdo de fim (3°), fun¢do, quantidade de
nucleotideos “GC” na sequéncia do gene;

e Uma regido intergénica tem como informagdes: uma posi¢cdo de inicio, uma
posicao de fim, o tamanho da sequéncia, a sequéncia de nucleotideos e o tipo
de fita;

e Uma regido intergénica de teste possui 60 nucleotideos, e é utilizada para a
predicdo de sequéncias candidatas a serem promotoras ou néo;

e Um método de predicdo é um algoritmo é utilizado na predi¢do de sequéncias

promotoras, € possui um nome de identificacdo, o percentual de uma cadeia
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analisada ser promotora e uma descricdo de suas caracteristicas ou
aplicabilidade;

Uma publicacdo (artigos, trabalhos, etc.) esté relacionada a area de estudo de
promotores, e possui informagdes bibliograficas como: o autor, o titulo da
obra, data de publicagdo, instituto vinculado, cidade e pais, endereco web, e

informacdes adicionais.

Diante destes requisitos foi possivel elaborar o projeto do banco de dados. Abaixo,

segue 0 modelo conceitual do prototipo desenvolvido por Molin:

g Entidade
cammon_name (. idregiao_intergenica
idorganismo mainrolebOI
FO symbol_name ()5 _end_intergenic_region
y < 3_end_intergenic_region
family O— ) (L (Lm) (1.1) o) . . e l—Ov ic_lengh
Kingdom O organismo genes precede regiao_intergenica intergenic_lenght
W— — > intergenic_sequence
OJ |_. — status_fita
. 5_end idgenes
ornganismo_name 3_E|'|d ac (1,1)
DNA_molecule
divide
idpublicacao_bibliografias .-| |—O pais_estado
autor J—— —)info_complementar (1,n)
titulo (C—]
bl bibli £ O link . )
ano (> [ _| g (Ln) —_) regiao_analise
cidade O—] — " instituto analisa == regiao_intergenica_teste
— @ idregiao_intergenica_teste

(o,n)

(1,n)

(1.1) ) nome_metodo
= dos_preditores N .
— @ idmetodo_preditor

\_O |-O percentual_acerto

info_metodo

Figura 13: Modelo Conceitual do protétipo PromotoresDB
Fonte: (MOLIN, 2009)

4.2 INTERGENICDB

O desenvolvimento do protétipo do PromotoresDB foi apenas parte do processo. Em

um segundo momento, se fez necessaria a criagdo de uma ferramenta para interagir com o

mesmo, permitindo pesquisas ao banco de dados, upload e download de arquivos. Foi com

este proposito que a aluna Vanessa Davanzo (DAVANZO, 2010) deu origem ao portal
IntergenicDB (Figura 14).
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Intergenic DB

Prokaryotes' Intergenic Regions

Home Search Help

Welcome to IntergenicDB!

IntergenicDB is a database wich contains sequences of DNA known as intergenic regions
(or promoters) of prokaryotes beings.

This database is a result of a study made by Prof. Sheila de Avila e Silva, from the
Universidade de Caxias do Sul (UCS), entitled "Redes MNeurais Artificiais no
Reconhecimento de Regides Promotoras em Bactérias Gram-Negativas". This study
investigates the intergenic regions using neural networks, wich are trained by a program
Logon to identificate if a given DNA sequence is or is not a promoter region. To see more about
this study, click here.

User:
The IntergenicDB website is a tool that provides an easy way to perform searches and
Password: uploads to the IntergenicDB database. The website is a result of the study made by the
UCS's student Vanessa Davanzo and to see more information about its development click
here.
Logon
Aren't registered
yet?

Figura 14: Portal IntergenicDB
Fonte: (DAVANZO, 2010)

O modelo do banco de dados promotoresDB sofreu algumas alteragdes para ser
utilizado pelo IntergenicDB, foram incluidos algumas tabelas novas como a User e a Role,
alguns nomes de entidades foram traduzidos para o inglés, alguns atributos tiveram seus
nomes modificados e alguns relacionamentos foram criados. O modelo conceitual atualizado

pode ser visto na figura 15.

Geneld
OrganismId
Organismld gName )
rO Name I_OI—O TapeSAdress

Kingdom {O—| 1n i
Family O Organi (1,1) e itEin (1.n) Gene G?:[:aemen:tegze
DnaMolecule (O— Symbol
@ Roleld
Role
O Name
IntergenicRegionIdId (FK)
Position
Sequence
[Osea (01)
TapeSAdress
5
IntergenicSlice (1,n) @ (1,1) IntergenicRegion Siapg-'}‘:dress
Length @ Userld
LO Sequence user | — O Email
Geneld (FK) (O Password
IntergenicRegionId
I—. PublicationId
PubllicationMathodId
(1,n) I'O

Author
PredictorMethod (1.1) bl (1,n) Publication F::r
Institute

I—O Info I.OLO ComplementaryInfo
HitPercentage Link
Name Country

PredictorMethodId City

Figura 15: Modelo Conceitual do Banco de Dados
Fonte: (DAVANZO, 2010)
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Os requisitos do IntergenicDB foram obtidos através de entrevistas com o usuario. As
operacdes definidas foram (DAVANZO, 2010):

Busca por regido intergénica: Permite buscar por regido intergénica, onde é
possivel pesquisar por tamanho, faixa de tamanho, status da fita e posi¢cdo na
fita;

Busca por gene: Permite buscar por gene, onde é possivel pesquisar por nome,
simbolo, mainrole e porcentagem de GC;

Busca por fatia de regido intergénica: Permite efetuar a busca no sistema por
gene, onde é possivel informar o tamanho, posi¢cdo na fita, buscar a fita
forward ou reverse, e por fatias;

Busca por organismo: Permite buscar por organismo, onde € possivel
pesquisar por nome, reino e familia;

Download de arquivos: Permite que o usuario efetue download dos resultados
em formato TXT, XML e HTML;

Upload de arquivos: Permitir que usuarios cadastrados no sistema possam

efetuar upload de informacOes para serem armazenadas no banco de dados.

Segundo Davanzo (2010), “a arquitetura do sistema ¢ simples, sendo necessaria

apenas uma maquina servidora Web com a linguagem ASP.NET e o SGBD MySQL. O

servidor recebe as requisi¢fes de servicos, as encaminha para o Controller, que consulta o

Model (modelo de dados) e retorna a péagina em que O usuario ird interagir com as

informagdes armazenadas no banco de dados, a View” (Figura 16).

Tendo em maos o modelo do banco de dados e também o0s requisitos principais, foi

desenvolvido o modelo de classes conceituais do sistema. Neste processo foram utilizados

alguns padrdes de projeto para resolver alguns problemas conhecidos. Os principais padrdes
utilizados foram (DAVANZO, 2010):

MVC: E um dos padrdes de projeto arquiteturais mais conhecidos em todo o
mundo. Basicamente divide a aplicacdo em trés camadas: Model (representa
informagdes sobre o dominio de negdcio), View (representacdo visual do
dominio na interface com o usuario) e Controller (Manipula e controla as
interacdes entre a interface com o usuario e 0 modelo de dados). O principal
beneficio deste padrdo é a reducdo do acoplamento entre a camada de dados
(Model) e a camada de apresentacdo (View) (FOWLER et al., 2002);
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e Abstract Factory: Um padrdo de projeto de criacdo que permite criar objetos
relacionados ou dependentes sem a necessidade de informar suas classes
concretas. Alguns dos beneficios deste padrdo sdo: O isolamento das classes
concretas e a facilidade de mudanca na familia de produtos criados pela
Abstract Factory (GAMMA et al.,1994);

e Table Data Gateway: Um padrdo de projetos de acesso a dados que encapsula
as operacdes SQL para acessar uma determinada tabela ou visdo. (FOWLER et
al., 2002);

Usuario 1 Usudrio 2 Usuario 3

Servidor Web
(IS com ASP.NET ou Apache com Mono)

Controlier

y

9—» Model

SGBD
(MySQL)
Figura 16: Arquitetura do sistema
Fonte: (DAVANZO, 2010)

Na figura 17 esta representado o diagrama de classes completo, incluindo os padrdes
de projeto.
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+ AutoCompleteGene(term : String, pageSize - int) - JsonResult

+ AutoCompleteKingdom(term : String, pageSize : int) : JsonResult
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+ AutoCompleteRole(term : String, pageSize : int) . JsonResult

+ AutoCompletePredictoriethod(term : String, pageSize : int) : JsonResult
+ Help() : ActionResult

+ Index() : ActionResult

+ Search() : ActionResult

+ Search(format  String, model : SimpleSearch) - ActionResult
+ Upload() : ActionResult
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Figura 17: Diagrama de Classes

Para possibilitar a execugdo das consultas, a aluna Vanessa Davanzo (DAVANZO,
2010) desenvolveu um framework chamado LP.Framework que cria os predicados

necessarios de acordo com os parametros informados na pesquisa, traduz para um script SQL

e executa 0 mesmo no banco de dados. O diagrama de classes deste framework pode ser
visualizado no ANEXO A.

O sistema desenvolvido possui uma pagina inicial (Home) e outros quatro grupos de
navegacéo (Figura 18). S&o eles:
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(=)

) (=) )

Resultados

Download

Legenda:

@ Download de arguive | |&Q| Reéquer Logon |

Figura 18: Modelo de Navegacéo
Fonte: (DAVANZO, 2010)

Home: Péagina principal do portal. Permite acesso aos demais grupos de

navegacao e possui informacdes sobre os conceitos e objetivos do Portal,

Busca: Possui
possibilitando

todas as possibilidades de pesquisa definidas nos requisitos,
efetuar o download dos resultados em formato TXT e XML. Por

ser a principal funcionalidade do portal, a sua interface estd demonstrada na

(Figura 19);

Logon

User:

Password:

Logon

Aren't registered
yet?

Intergenic DB

Prokaryotes' Intergenic Regions

Home Search Help

You can perform searches on the IntergenicDB by entering some information about the
intergenic region you want to find. The fields bellow provide the filters of the search.

Qrganism

Mame: | ‘

Kingdom: | hd Family: |

Gene

Name: | ‘

Symbol: | % GC:

Main Role: | |

Intergenic Region

Size: l:l Size from: |t0: | |
Tape: O Forward O Reverse  Tape Position: I:I

[ sliced Sequence

Search | Clear |

Figura 19: Tela de busca do IntergenicDB

Fonte: (DAVANZO, 2010)
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e Ajuda: Possui informac6es para auxiliar na utilizacdo do sistema;

e Cadastro: Possibilita o cadastramento de usuarios para que o mesmo efetue
upload de arquivos;

e Login: Efetua o login no sistema, apenas usuarios autenticados podem efetuar

upload de arquivos.

Em relacdo as tecnologias, o banco de dados selecionado foi o0 MYSQL que além de ser
uma ferramenta gratuita, é portavel e eficiente. No desenvolvimento do portal, a tecnologia
utilizada foi o ASP.NET MVC® da Microsoft por sua produtividade e versatilidade, e a
linguagem de programacao utilizada foi o C# (MOLIN, 2009; DAVANZO, 2010).

4.3 CONSIDERACOES FINAIS

Para ser concebido o IntergenicDB passou por uma série de pesquisas efetuadas pelos
alunos Aurione (MOLIN,2009) e Vanessa (DAVANZO,2010) em seus trabalhos de conclusdo
de curso na Universidade de Caxias do Sul. Destas pesquisas foram extraidos os requisitos
minimos para atender as necessidades especificas do grupo de bioinformatica da universidade
para a criagdo do portal. Contudo, para habilitar o IntergenicDB para ser utilizado em
producdo, sdo necessarios que alguns novos requisitos sejam implementados. Estes requisitos

sdo o foco principal deste trabalho e estdo definidos no préximo capitulo.

*! http://www.asp.net/mvc
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5 INTERGENICDB V2.0

Neste capitulo serd efetuada a analise dos requisitos definidos pela profa. Scheila de
Avila e Silva que irdo contemplar a nova versio do IntergenicDB. Serdo mostradas também as

ferramentas que serdo utilizadas para o desenvolvimento destes requisitos.

5.1 REQUISITOS

Nesta secdo serdo apresentados os requisitos definidos em conjunto com a Profa.
Dra. Scheila de Avila e Silva, bem como a solucéo adotada para cada item. O caso de uso da

figura 20 apresenta 0s requisitos e o0s atores envolvidos.

Requisito 1:
Manutengéo dos
dados

Requisito 2:
Autenticagéo de
usuarios

Requisito 3: Upload
de arquivos

/ Requisito 4: Carga de
dados
Admmislra

/’/’:/rln do Sistema

Requisito 5: Area de
postagem

f ): Requisito 6: Consultas
Visitante e testes
Requisito 7:
Internacionalizagéo

Figura 20: Casos de uso das novas funcionalidades

5.1.1 Manutenc¢ao dos dados

Atualmente o portal IntergenicDB possui uma seérie de op¢bes de busca de
informacdes referentes a regides promotoras. Contudo ndo existe uma forma simples de
atualizar estas informacdes, as Unicas opcdes disponiveis atualmente sdo o upload de arquivos
e a atualizacdo direta no SGBD. A utilizacdo destas opg¢des se torna inviavel principalmente
em casos onde a atualizagdo deve ser efetuada sobre uma quantidade pequena de dados, ou
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quando um usuério comum, sem conhecimentos avancados de informética, necessita efetuar
alguma atualizag&o.

Como solucéo, sera criada uma area de administracdo do Portal que ira permitir de
uma forma simples e intuitiva atualizar todos os dados armazenados no BD. Para acessar esta
area administrativa o usuério deverd informar no browser o endereco eletrénico do portal
acrescentando “/Admin”** e efetuar o login. Os protétipos da tela de login e da tela principal

de administracdo do site podem ser visualizados nas figuras 21 e 22 respectivamente.

Intergenic DB

Administration

Email :

Password:

Logon

Figura 21: Login de Administracio

ZlntergenicDB

Y Administration

— Access Control

- "
€ QP =N

Groups Users

— Molecular Biology

}?'?29"'@}&

Genes Intergenic Organisms Predictor Roles
Regions Methods

— Others

© & |

Cities Countries Import Publications States
Data

Figura 22: Home de Administracao

32 Exemplo: http://www.intergenicdb.com.br/Admin
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A home de administracdo do IntergenicDB seré dividida em trés grandes grupos com
0 intuito de facilitar a localizagdo dos itens de Menu. O grupo Access Control (Controle de
Acesso) possui 0s itens para manutencdo da autenticacdo e autorizacdo dos usuarios do
sistema. O grupo Molecular Biology Information (Informacg6es sobre Biologia Molecular),
possui 0s itens para manutencdo dos cadastros utilizados nas consultas do sistema. O grupo
Other (Outros) possui os itens para gerenciamento de artigos e publicacdes postados pelos
usuarios do sistema e também gerenciamento da fila de importacéo de arquivos de upload.

O modelo de navegacdo (Figura 23) da area de administracdo € dividido em trés
niveis: home de administragdo (Figura 22), tela de manutencéo e tela de cadastro. Desta
forma, todos os itens de gerenciamento terdo uma tela de manutencdo e uma tela de cadastro.

[Home de Administracéo ] b[ Tela de Manutencéo ] b( Tela de Cadastro ]

Figura 23: Modelo de navegacao de telas da area de administracéo

Ao clicar sobre um dos itens de gerenciamento na home de administracdo, o usuario
sera direcionado a tela de manutencdo proposta pelo item (Figura 24). Nesta tela de
manutencdo, além de visualizar os dados armazenados, sera possivel efetuar as operagdes
basicas de inser¢do, remocdo, edicdo e pesquisa utilizando os botdes w X ‘e PR
respectivamente. A ordenagdo dos dados sera efetuada considerando a coluna mais relevante
de cada tela de manutencdo, no exemplo da Figura 24 sera utilizada a coluna “Name”. Para

retornar para a home de administracéo é necessario clicar sobre o botdo .

glntergemc DB

- Administration

S e

User: douglas.picolotto@gmail.com | LogOff

Y

lwmino acid biosynthesis

Biosynthesis of cofactors, prosthetic groups, and carriers

ICell envelope

ICellular processes

ICentral intermediary metabolism

Disrupted reading frame

DNA metabolism

Energy metabolism

Fatty acid and phosphelipid metabolism

Hypothetical proteins

Mobile and extrachromosomal element functions

Pathogen responses

Protein fate

AR AR K[ AKX K| K| X

Protein synthesis

Figura 24: Exemplo de tela de manutencao
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Dois pontos importantes a serem observados sobre o funcionamento da tela de
manutengao séo:

e As operagdes de insercdo (%fr?‘) e edicdo (") dos itens serdo efetuadas em uma
tela de cadastro (Figura 25);

e Cada linha de resultado ird possuir uma operacdo de edicdo () e outra de
remogao ().

Os cadastros necessarios sao: Usuarios, grupos de usudrios, gene, regido intergénica,
organismo, método de predicdo, funcdo (role), cidade, estado, pais, publicacdo e fila de
importacédo (upload de arquivos).

Para os campos que referenciam outras tabelas serdo utilizados dois recursos para

auxiliar na busca da informagéo desejada:

e PickList: O campo possuira uma lupa (<) que ao receber o click do usuario
ird abrira uma tela de selecdo em uma janela modal;

e AutoCompletar: Quando iniciada a digitacdo o campo ira apresentar, através
de uma lista Drop-Down, as dados que iniciam com o valor digitado.

Ao finalizar a inclusdo ou edi¢do sera necessario clicar no botdo salvar (Save) para
que os dados alterados sejam armazenados no banco de dados do IntergenicDB. Para sair sem
salvar as alteracOes, serd necessario clicar sobre o botdo cancelar (Cancel) ou sobre o botéo

),

User: douglas.picolotto@gmail.com | LogOff

~ Intergenic DB

d . . .
Administration
v

_ New Intergenic Region x | Wb ]

Gene Gene |(a|pha)-a| | Status({Tape 3(Tape 5 ~
chromosomal replication . _ ,
protein Dnaa Sequence | (alpha)-aspartyl dipeptidase ” F 200 0 2| R
bifunctional aspartokinas Tape 3 [ -‘ F 274 o (%
I/homeserine dehydroge i

— Tape 5 | ‘

Chromosomal replication F 318 o ' 1%
protein Dnak Length | ‘ -
fused aspar‘tcklnase I an giatus F 336 556 7|
homoserine dehydrogens
aspartokinase I, homose F 336 556 7|
dehydrogenase 1
DNA polymerase IIT beta F 1653 (1572 7| X
DMNA polymerase 111, bet: F 1867 (1675 2| K
conserved hypothetical p Save Cancel F 3121 (3014 | 7| XK
similar to B. subtilis Yaa# AF 4644 4466 7| K
conserved hypothetical protein 214 ATCTATTCATTATCTCAATCAGGCCGGG GCTTTT... F 5213 (5001 7| K
conserved hypothetical protein 151 AAG GCAGTCAATGCCGGATGCGGCETGAACGCCT... R 5682 |5531 | K|V

Figura 25: Exemplo de tela de cadastro (Incluséo)
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5.1.2 Autenticacao e autorizacdo de usuarios

A primeira versdo do IntergenicDB possui um sistema de autenticagdo de usuérios
simples, utilizado apenas para controlar o acesso a funcionalidade de upload de arquivos. Para
a nova versdo serd necessaria uma forma mais elaborada de tratar os usuarios do sistema,
visto que existirdo dois tipos de usuario:

e User: Usuarios com acessos minimos, sem controles de autorizacdo, que
poderdo submeter arquivos atraves da ferramenta de upload (séo os usuarios
existentes atualmente).

e Admin: Usuarios que terdo acesso a area de administracdo do portal, e
poderdo modificar os dados existentes de acordo com o nivel de permissdo
concedido.

Quando o cadastro do usuério for efetuado pela ferramenta existente (Figura 26), o
mesmo sera sempre armazenado como um usuario do tipo user. Para cadastrar novos usuarios
administradores (admin) sera necessario utilizar a &rea de administracéo do IntergenicDB, e o
cadastro deverd ser efetuado por um usuario admin existente com as devidas permissdes.

Para gerenciar a governanca entre 0s usuarios do sistema, sera utilizado o cadastro de
Grupos de Usuarios (User Groups), que ird permitir criar e modificar grupos e suas

permissdes. O cadastro de grupos de usuarios pode ser visualizado na figura 27.

Intergenic DB

Prokaryotes' Intergenic Regions

g Home Search
s
&
Welcome to InteraenicDB!

Sign up *

Interg s of DNA known as intergenic regions

First Name

of. Sheila de Avila e Silva, from the
Artificais no
Gram-Negativas®. This study
@ trained by a program

8

Last Name

&

Logon to ida E-mail a promoter region, To see more about

User:
Password

Password: uploa
ucs'y Confirm password

Ggon Sign Up

Figura 26: Cadastro de usudrios do tipo user
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Edit Group x
Mame “t\dministradores X |
Permissions Menu View Create Edit Delete
Access Control [ [ bl I
Groups ¥ | I vl
Users v [ I I
Molecular Biology v | I I
Genes [ [ bl 3|
Intergenic Regions [ [ i 3|
Organisms [ [ | I
Predictor Methods [ [ bl I
Roles G ] i I
Others v | | I
Cities v | I I
Countries v | I I
Import Data v | VI VI
Publications [ [ bl 3|
States [ [ bl I
Save Cancel
g

Figura 27: Cadastro de grupos de usuarios

No cadastro de usuérios, podera ser definido o tipo do usuério a ser criado. Se o
usuario for criado como um user (Figura 28) sera solicitado apenas 0 nome, sobrenome, o e-
mail e a senha. Quando for criado como admin (Figura 29) sera solicitado também o grupo de

usuarios ao qual ele pertence e um telefone para contato.

Edit User x
Type
Active
Mame |Douglas |
Last Name |Pic0|ott0 |
Email |d0ug|as.pico|otto@g mail.com |
Password |...ooo |
Confirm Password |uuu |

Save Cancel

A

Figura 28: Cadastro de usuario basico (user)
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Edit User x
Active

Mame |Douglas |
Last Name |Pic0|otto |
Group |Administradores |
Phone Number 11223311 |
Email |douglas.picolotto@gmail.cam |
Password |...ooo |
Confirm Password [e0seed| |

Save Cancel
A4

Figura 29: Cadastro de usuario avancado (admin)

Usuarios visitantes que se cadastram no sistema através da pagina inicial, irdo
receber no e-mail informado uma solicitacdo de confirmacdo de e-mail. Somente apos efetuar

esta confirmacdo é que os usuarios terdo seu status alterado para ativo.

5.1.3 Upload de arquivos

Atualmente o IntergenicDB possibilita que o usuério efetue upload de arquivos
mediante autenticacdo. A interface é simples, apds o login é disponibilizada uma nova aba

“Upload”, que possui apenas um campo para selecionar o arquivo a ser carregado (Figura 30).

Intergenic DB

Prokaryotes' Intergenic Regions

Welcome dplcolot@ucs.br! [ Logout |

You can send information to the IntergenicOB by uploading a text Mle. To see the model

you must follow to perform the upload, ciick here

File Beowse

Figura 30: Upload de arquivos

Na solucdo desenvolvida, o upload de arquivos deposita os dados importados
diretamente na base de dados, isto pode comprometer a integridade e veracidade destes dados.
Para evitar 0 mau uso do portal, é necessario que um usuario responsavel pelo sistema analise
estes dados antes de importa-los. Como solucéo para este problema, o processo de upload de
arquivos sera dividido em quatro etapas:
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~ Intergenic DB

Upload: Etapa onde o usuério envia o arquivo a ser importado para analise.
Este arquivo é um arquivo texto que possui um formato especifico do
IntergenicDB, onde o separador de dados utilizado é o caractere de tabulag&o.
Este arquivo existe em duas formas diferentes definidas pela orientacdo da
fita de DNA. Por este motivo, para efetuar a importacdo completa de um
organismo, regido intergénica e gene & necessario importar dois arquivos
diferentes, um com as informagdes no sentido “forward” ¢ outro com as
informagdes no sentido “reverse” (DAVANZO, 2010). O exemplo do
formato do arquivo pode ser visualizado no ANEXO B.

Analise: Etapa onde um usudrio responsavel analisa os dados importados;
Importacdo: Etapa onde o usuario responsavel submete os dados importados
ao banco de dados através da tela de administracdo do IntergenicDB.
Notificagdo: Etapa onde o sistema notifica o usuario que submeteu o arquivo

de que a importacao foi concluida.

Na tela de Manutencdo da Fila de Importacdo (Import Queue) (Figura 31), acessada
pela Home de Administracdo, o usuario administrador poderd verificar quem efetuou a
importacdo, a data da importacdo, os dados que serdo importados e também o arquivo
utilizado para a importacdo. O usuario podera também aprovar ou excluir a importacao.
Quando os dados forem aprovados e importados, o usuario que efetuou o upload sera

notificado por e-mail da conclusdo da importacéo.

User: douglas.picolotto@gmail.com | LogOff

Administration
User Created IData File

. . 11/15/2012 9:23:56 . P .
duugIa:,.|:»|c:o|ott|)@gmall.com'eu.‘q"f / & |Gene attribute Escherichia coli W3110 Foward.txt P
dc:ugIas.pit:olottn@gmail.::omi.‘:,"'fls"lzn12 9:24:06 & |Gene attribute Escherichia coli W3110 Reverse txt ViR

. . 11/15/2012 9:24:21 Gene attribute Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida r}
duugIas..|:»|c:o|ott|)@gmall.::om'qM 2 4449 Foward.txt vIiX

. . 11/15/2012 9:24:29 Gene attribute Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida 7
dcuglas.plcolotto@gmall.comAM & A440 Reverse.txt v R

Figura 31: Manutencéo da fila de importacéo

Para garantir que o processamento dos arquivos importados esteja sendo executado

corretamente, serdo criados arquivos de teste de importagéo e submetidos ao portal.
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5.1.4 Carga de dados

Para possibilitar a utilizacdo do portal, é necessario carregar o banco de dados do
mesmo com dados iniciais, afim de que as consultas efetuadas retornem resultados validos.
Para isto, como requisitos foram definidas duas cargas iniciais necessarias para O
IntergenicDB: a primeira é necesséaria para suprir informagdes sobre organismos, genes e
regides intergénicas; e a segunda € necessaria para carregar os métodos de predicdo de
promotores para estas regides intergénicas.

Para carregar as regides intergénicas, serdo utilizados os arquivos no formato de
upload do IntergenicDB providos pela Profa. Dra. Scheila de Avila e Silva.

I** da ferramenta web

As informacdes de predicdo® serdo extraidas do servico CG
Prompredict®. O Prompredict é um servidor web desenvolvido pela Molecular Biophysics
Unit®® no 11SC*, que é utilizado para a identificacdo de promotores em sequéncias de DNA,
através da estabilidade energética destas sequéncias.

A consulta serd executada utilizando uma requisicio para a URL
http://nucleix.mbu.iisc.ernet.in/cgi/bin /prompredict/prompredict.cgi. No corpo da requisicao
devem ser enviados 0s seguintes parametros: a sequéncia genémica em formato fasta; o
tamanho da janela a ser considerada para a predicdo; se é para considerar o %GC da
sequéncia ou de todo 0 genoma; e se a pesquisa deve ser efetuada somente na direcdo da
transcricdo ou em ambas as direcdes. A ferramenta ira retornar o conteudo em formato
HTML. Para recuperar este conteudo em formato de texto, em seguida sera gerada uma
segunda requisicdo utilizando a URL http://nucleix.mbu.iisc.ernet.in/cgi-
bin/prompredict/download.cgi?ID=/var/tmp/ prompredict/prompredict_results.txt. Dentre as
informacdes retornadas estdo o identificador da sequéncia, o comprimento da sequéncia
informada, 0 %GC da sequéncia, o inicio e fim da sequéncia promotora, 0 comprimento da

sequéncia promotora e a sequéncia promotora.

** Prognéstico

** CGl: common Gateway Interface

% http://nucleix.mbu.iisc.ernet.in/prompredict/prompredict.html
*® http://mbuiisc.ernet.in/

*"1ISC: Indian Institute of Science
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5.1.5 Area de postagem

Um dos requisitos € a criacdo de uma éarea de postagem no IntergenicDB onde
possam ser visualizados documentos relacionados a promotores. Para isso, serd criada uma
nova aba na pagina principal do portal chamada “News” (Figura 32).

A nova aba ira exibir as publicacdes existentes em ordem decrescente por data de
criacdo, e paginadas, limitando em quinze publicagdes por pagina para garantir um bom
desempenho na recuperacdo das publicacdes e evitar uma rolagem muito extensa na area
disponivel. Ira existir também um campo para consulta, que permitira filtrar as publicacGes
por: método de predicdo, ano e més de publicacéo, titulo, autor e instituto. Ao clicar sobre a
publicacdo desejada, a mesma serd exibida em uma nova aba no browser.

A manutencdo dos dados da area de postagem ocorrera atraveés do item de
gerenciamento “Publication” no grupo “Other” da Home de Administragdo. Neste grupo,
sera possivel também dar manutengdo as novas entidades “City”, “State* e “Country” que
possuem relacionamento com “Publication”. Nele poderdo ser incluidos, excluidos ou

editados os posts desejados.

Intergenic DB

Prokaryotes' Intergenic Regions
Welcome douglas.picolotto@gmail.com! [ Logout ]

Home Search Publications Upload Help

v.O)

Escherichia Coli 1

ANN

. Douglas

.- ucs, C
Il New Discover
Escherichia Coli 2

HMM

Douglas

UCS, Caxias do Sul, 10/10/2012

ias do Sul, 12/25/2012

Escherichia Coli 3

HMM

Douglas Picolotto

uCs, Caxias do Sul, 1/5/2010

New Discovery

Figura 32: Area de postagem

5.1.6 Internacionalizacdo

A lingua nativa utilizada para todas as mensagens e textos do IntergenicDB € o
Inglés. Contudo, por se tratar de um portal desenvolvido na Universidade de Caxias do Sul, é
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importante que o mesmo tenha suporte para o Portugués. Para dar este suporte sera explorado
o cabecalho HTTP*® “Accept-Language” que ¢ utilizado para especificar a linguagem
utilizada pelo usuario (W3C, 2012).

O cabecalho HTTP é enviado pelo navegador de internet do computador que efetua a
requisicdo em um formato semelhante a ‘“Accept-Language: pt-BR,pt;q=0.8,en-
US;q=0.5,en;q=0.3". As linguas no cabecalho sdo separadas por virgulas (,), onde a primeira é
a principal e as demais sdo linguas preferenciais tendo seu grau de importancia definido pelo

valor apds o ponto e virgula (;).

5.1.7 Consultas e testes

Atualmente o IntergenicDB permite efetuar consultas utilizando como elementos de
pesquisa: organismos, genes e regides intergénicas (Figura 19). E possivel gerar consultas
utilizando os elementos individualmente ou combinando os mesmos gerando consultas mais
precisas. Como um dos propdsitos do portal sdo os métodos de predicdo de promotores, além
destes elementos serd incluida também a possibilidade de consultar através do método de
predicdo (Figura 33).

Intergenic DB

Prokaryotes' Intergenic Regions

Home Search Help

You can perform searches on the IntergenicDB by entering some information about the
intergenic region you want to find. The fields bellow provide the filters of the search.

Organism

Gene

Intergenic Region

Prediction Method

Logon

User: Name: |

TEETTE Hit Percentage:

Search Clear
Logon

Aren't registered
yet?

Figura 33: Tela de pesquisa

Para validar as alteragdes efetuadas e as consultas existentes do portal, serdo criados

0s seguintes cenarios de consulta:

B HTTP: Hypertext Transfer Protocol
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e Consultas por elemento: organismo, gene, regido intergénica e método de
predicdo;
e Consultas combinadas: organismo X genes, gene X regido intergénica e
método de predigdo x genes.
Os resultados obtidos em cada cenério serdo tabelados, onde serdo registrados 0s
tempos de resposta do portal, a quantidade de resultados obtidos e se 0s resultados obtidos sdo

consistentes.

5.2 MODELO CONCEITUAL (ER)

Ap6s definidos os requisitos e propostas as solugdes para 0s mesmos, foi possivel
identificar as alteracdo necessérias que deverdo ser efetuadas no modelo ER proposto pela
aluna Vanessa (DAZANZO, 2010). O novo modelo ER esta representado na figura 34.

Symbeol
Name UserId
Name GCPercentage ﬁ] ActivationKey

’—.Organismld l—O TapeSAddress

Organism (1,1) @ am Gene

UserActivationPending

I-O DnaMolecule OJ (1,1) (1,1)
. Tape3Address
Family
L) Kingdom Geneld _—
] lnter:;}e(:tlfzkegnnld |_. UserTd
sition
r |—05equence L@ rolerd (1,1)
(01) Name Active O]
@ IntergenicRegionTd Lastlame {_'—| User a1y Creates
IntergenicSlice (1.n 11 IntergenicRegion [—(_' Status Password {_—|
"> Length
Email OJ L Fstitame
\-O Tape3Address
TapESMd ress
Seqguence
ComplementaryInfo
) Pubbea et PheneNumber {_)- Admin
(1,n) J—. PredictorMethodld
— ) Title
" PublishDat (o,n)
PredictorMethod|- 1) RelatedIn L) publication |y gaenitate " Importqueueld 0W
O Info > Auther BelongsTo (o.n)
[ Mame (0,10 Link - Q'E"ﬂt_"'eg
HitPercentage Hame s ImportQueue
FileSize {_-|
Name O—
AdminGroup
i (1,1)
Locatedin 0,n Gity AdminGroupId @— 5
(1,1) |-. Cityld
Stat 0n ed L1 Count =
e Locatedl ‘oun
" " phd — @ Countryld
(0,n)
.J LO PermissionlLevel {_1—
Name .
Stateld PermissionKey _J——  AdminGroupPermission
Symbol AdminGroupPermissionId @§—
S Interg enicRegionTape3Address
~_> Inf rgen |cReg nnTapeSAddress
n| enicRegionStatus
"%5 l—tsgrga nlsen%Fa mily
o . Geﬁg;mb;l (1.1) Contains
GeneTape3Address ImportQueueEntry —O Organi_smlﬁngdom
ImportQueneEntryld —_: Organismiame
|-O GeneGCPercentage
Gen eMainRole
IntergenicRegionLength
L GeneTapeSAddress

L") IntergenicRegionSequence

Figura 34: Modelo conceitual IntergenicDB 2.0
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As principais alteragOes efetuadas no modelo ER sé&o:

Remocéo dos atributos City e Country da entidade Publication, e criagéo das
entidades City, State e Country com seus devidos relacionamentos. Esta
alteracdo € necessaria para garantir a integridade dos dados relacionados a
localizacdo da publicacéo;

Alteracdo da entidade ImportQueue para armazenar os dados temporarios do
arquivo de upload, do usuério que efetuou a importagdo e da data da
importacdo. Isto € necesséario para efetuar a analise do arquivo apds o upload;
Criacdo da entidade ImportQueueEntry para armazenar os dados temporarios
do arquivo de upload processado. Esta entidade é necessaria para evitar o
reprocessamento do arquivo quando o usudario desejar verificar os mesmos na
analise da fila de importagdo (Figura 31), opcio &,

Criacdo da entidade UserActiovationPending que sera utilizada para ativar 0s
usuérios que se registram no portal através da pagina principal do
IntergenicDB;

Criagdo da entidade Admin (especializacdo de User) para tratar usuarios
administradores do sistema;

Criagdo da entidade AdminGroup que ira armazenar informacdes sobre
grupos de administradores com permissdes diferenciadas;

Criagdo da entidade AdminGroupPermission que ird armazenar as

informacdes de permissdes dos grupos de administradores (AdminGroup).

Utilizando este modelo conceitual, foi criado o modelo légico apresentado na figura

35.
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Publication PredictorMethod
Column Name DataType  Allow Nulls Column Name DataType  Alow Muls
7 PublicationTd int O @ PredictorMethodld  int O
PredictorMethodld  int O Name varchar(100) O
Author varchar(100) O HitPercentage float O
Title varchar(200) ] Info varchar(500) O PredictorMethod_IntergenicSlice
PublishDate date O O [ Column Name Data Type  Allow Nulls
Institute varchar(300) ] @ IntergenicRegionld  int O
Cityld int O @ Position int O
Link varchar(4000) O % PredictorMethodld  int O
ComplementaryInfo  varchar(500) ] Organism O
O Column Name Data Type Allow Mulls
@ Organismld int O
Kingdom varchar(64) 0
Family varchar(128) O %
Name varchar(512) | IntergenicSlice
DnaMolecule  varchar(512) Column Mame Data Type  Allow Nulls
City O @ IntergenicRegionld  int |
Column Name Data Type Allow Nulls 3 Position int O
? Cityd int O Sequence varchar(50) 0O
MName varchar(150) O O
Stateld int O
U Gene
ColumnName  DataType  Allow Mulls
¥ Geneld int
OrganismId int s
Name varchar(512) IntergenicRegion
State Symbol varchar (64) Column Name: Data Type Allow Mulls
ColumnName  DataType  Alow Nulls Roleld int @ IntergenicRegionld  int O
? Stateld int O Tape3Address  int O Tape3Address int O
Name warchar(150) O TapeSAddress  int ] I —| TapeSAddress int ]
Symbol wvarchar({10) GCPercentage  float O Sequence wvarchar (MAX) O
Countryld int O ] Length int ]
O Status char(1) O
Geneld int O
|
: !
Country Role
ColumnMName  DataType  Allow Nulls CoumnMName  DataType  Allow Nulls
@ Countryld int O @ Roleld int O
Name wvarchar(150) O Mame varchar(256) O
O O
User ImportQueue
UserActivationPending CoumnMName  DataType  Allow Nulk CoumnMName  DataType  Allow Nuls
ColumnMame  DataType  Allow Nulls @ Userld int O % TImportQueveld  int O
B Userld int O Active bit O Creaton date O
Activationkey  varchar(50) O Firstilame varchar(50) O e FileName varchar(150) O
O LastName varchar(50) O FileSize int O
Email varchar(100) O FileContent varbinary{(MAX) O
Password varchar(50) O Userld int O
AdminGroupPermission [ i
Column Name Data Type  Allow Nulls
@ AdminGroupPermissionId it O
AdminGroupld int O
Permissionkey varchar(50) O
PermissionLevel int O ImportQueueEntry
O Admin Column Name Data Type Allow Nulls
Column Name  Data Type  Allow Nulls @ ImportQueusEntryld int O
@ Userld int O ImportQueueld int O
PhoneMumber  varchar(20) GeneMame varchar(512)
% AdminGroupld  int O GeneSymbal varchar(512)
AdminGroup O GeneTape3address int
Column Name Data Type Allow Mulls GeneTape SAddress int
 AdminGroupld  int O GeneGCPercentage float
Name varchar(100) O GeneMainRale int
O OrganismKingdom varchar(512)
OrganismFamily wvarchar(512)
OrganismName wvarchar(512)
OrganismDNAMolecule wvarchar({512)
IntergenicRegionLength int
IntergenicRegionSegquence wvarchar (MAX)

IntergenicRegionTape3Address  int
IntergenicRegionTapeSAddress  int
IntergenicRegionStatus

char(1)

]
O

Figura 35: Modelo logico IntergenicDB 2.0
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5.3 DIAGRAMAS DE CLASSES

Nesta secdo estdo definidos os diagramas de classes que serdo utilizados para
desenvolver as solucGes apresentadas para a nova versao do IntergenicDB. Os diagramas de
classes completos ou que ndo serdo modificados neste momento estdo disponiveis nos anexos
C, D e E deste trabalho.

Para 0 primeiro requisito ser4 criado um novo controller®® chamado
AdministrationController que tera a funcionalidade de apresentar a tela de administracdo do
IntergenicDB e tratar as respostas e acOes efetuadas na mesma (Figura 36). Ele ira solicitar ao
servico MenuProvider os Menultems disponiveis, que por sua vez ira carregar 0s mesmos de

um arquivo de configuragdo. Além disso, serdo criadas todas as views necessarias.

pkg

IntergenicDB

Controllars SessionController DI Controller

# SessionManager : ControllerSessionManager 1
|
/V Classe abstrata
AdministrationController compoenente do ASP
- AuthorizationService : AuthorizationService Nai bR

+Index() : ActionResult

+ Maintenance(key : String) - ActionResult
+ Maintenance(viewlvodel - MaintenanceViewModel) : ActionResult —l

+ Delete(key : string, idToDelete : int) : ActionResult -
+Load(key: string, idToLoad : int) ; ActionResult ViewModel

+ LoadAdminGroup(idTelLoad : int) : ActionResult

+ DownloadimportQueueFile(fileld - int) : ActionResult MaintenanceViewModel
+ ProcessQueue(id : int) : ActionResult + Permission : PermissionValue
+ LoadUser(idToLoad : int) : ActionResult +Result; PagedResult

+ LoadHugeData(key : string, idToLoad : int, propertyName : String) : ActionResult + SearchColumn - String

+ GetGridViewWithPageData(key : string, pageMNumber : int, searchColumn : string, searchValue : String) : ActionResult + SearchValue - String

+ GetPickListPageDataikey : string, pageMumber : int, searchColumn : string, searchValue : String) : ActionResult +IdToDelete : Object

+ PickListAutoComplete(key : string, propertyName : string, term : String) : ActionResult +Key: String

+ LoadPickListValue(key : string, propertyMName : string, id : String) : ActionResult +Page int

+ Save(string key : int, medel : IDataModel) : ActionResult

Vi Model
fews LocableObject M pr——
AdminGroupCatalog UserCatalog CityCatalog StateCatalog + Key - Strin A P
+Naﬁﬂe Str%mg + Items : List«<Menultern>
CountryCatalog PublicationCatalog ImportQueueMaintenance <<enums==
PermissionValue
Menultem oM i
GeneCatalog IntergenicRegionCatalog OrganismCatalog + Create : int
+ImageSource : String + Edit:int
+ Permission : PermissionValue + Delete 1 int
+ Allzint
PredictorMethodCatalog RoleCatalog Maintenance
Index Login MaintenanceGridView DialogContainer ]
Services

MenuProvider

+ LoadMenu(permissions : List<AdminGroupPermission=) : List<MenuGroup>

Figura 36: Diagrama de classes do requisito 1

* Controller: Componente do design pattern MVC
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No segundo

requisito serd criado um

servico de autorizagdo chamado

ControllerSessionManager (Figura 37) que ird prover uma série de funcionalidades

relacionadas ao usuario: como identificar se o usuario autenticado ¢ administrador , ou se o

mesmo possui as devidas permissdes para executar uma operacgao especifica.

+ LastName : String
+ Email : String
+ Password : String

AdminGroupPermission

+ AdminGroupPermissionld : int
+ AdminGroupld : int
+Permission © int

+Key: String

Admin

AdminGroup

+ PhoneNumber : String
+ AdminGroupld ; int

+ AdminGroupld - int
+Name : String

pkg
] |
IntergenicDB.Business 1 IntergenicDB
1
User UserActivationPending Services Models

+Userld : int +Userld : int MenuProvider
+ Active : Boolean + ActivationKey : String
+ FirsthName : String + LoadMenu(permissions : List<AdminGroupPermission>) : List<MenuGroup> Menultem

+ImageSource : String

ControllerSessionManager

+Permission : PermissionValue

+ CurrentUserlsAdmin() : boolean

+ GetCurrentUserPermissions() : List<AdminGroupPermission=

+ GetAdminPermissions(admin ; Admin) : List<AdminGroupPermission>
+ GetSessionUser() : User
+|sAuthenticated() - boalean

+ GetCurrentUserPermissionFor(key : String) : AdminGroupPermission Views

0 |

MaintenanceViewModel

IntergenicDB.Data

I DBDataGateway m UserActivationPendingGatewayI
I ]

? 2

| AdminGateway |
1

| AdminGroupGateway I
I 1
L ]

UserGateway

ChangePasswordViewModel

| MaintenanceGridView I

+ Permission : PermissionValue
+ Result - PagedResult

+ SearchColumn : String

+ SearchValue : String
+|dToDelete ; Object

+ Key : String

+Page: int

+ CurrentPassword : String
+ NewPassword : String
+ PasswordConfirmation : String

+IsValid(user : User) : boolean
+ ApplyNewPasswordTo(user : User) : void

ImportQueueMaintenance
———————

Controllers

IAdminGraL.prc. issi y I
I

SessionController AccountController

# SessionManager : ControllerSessionManager + LogOn() - ActionResult

+LogOn(model: User, url : String) : ActionResult
+LogOnAdmin(model : Admin) : ActionResult
+SignUp() . ActionResult

+ SignUp(model : User) : ActionResult

+ Activate(activationKey : String) : ActionResult

+ ChangePassword(viewModel : int) - ChangePasswordViewModel

AdministrationController

- AuthorizationService : AuthorizationSenvice

+Index() : ActionResult

+ Maintenance(key : String) - ActionResult

+ Maintenance{viewModel : MaintenanceViewlviodel) : ActionResult

+ Delete(key : string, idToDelete - int) - ActionResult

+Load(key: string, idToLoad : int): ActionResult

+ LoadAdminGroup(idToLoad : int): ActionResult

+ DownloadimportQueusFile(fileld - int) - ActionResult

+ProcessQueus(id : int) : ActionResult

+LoadUser(idToLoad : int): ActionResult

+ LoadHugeData(key : string, idToLoad : int, propertyName : String) : ActionResult

+ GetGridViewWithPageData(key : string, pageNumber : int, searchColumn : string, searchValue : String) : ActionResult
+ GetPickListPageData(key : string, pageNumber : int, searchColumn : string, searchValue : String) : ActionResult
+ PickListAutoComplete(key : string, propertyName : string, term : String) : ActionResult

+ LoadPickListValue(key : string, propertyName : string, id : String) : ActionResult

+ Save(string key - int, model - IDataModel) : ActionResult

Figura 37: Diagrama de classes do requisito 2

O terceiro requisito (upload de arquivos) ja estd funcionando na versao

atual do

IntergenicDB. As alteracOes necessarias a serem feitas sdo: remogdo da carga automatica dos

arquivos na classe IntergenicDB.Business.IntergenicDatabaseService; criagdo e/ou alteragédo

das classes

de modelo

necessarias; e

criagdo da view para

(ImportQueueMaintenance) dos arquivos de upload (Figura 38).
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IntergenicDB.Business

IntergenicDatabaseService ImportQueueEntry

+ Connection : IDbConnection + ImportQueusEntryld : int

+ ImportQueueld - int

+ GeneMName : String

+ GeneSymbol - String

+ GeneTape3Address : String
+ GeneTapeSAddress : String
+ GeneGCPercentage : float

+ ImportData(importQueue : ImportQueus, importDirectoryPath - String) - int
+ ArrangeData(importQueueld : int) : void

+ Export(organismid : int, output : TextWriter) : void

+ BuildSglCommand(input - TextReader) : IDbCommand

+ ImportDataFrom<mi({input : TextReader) : int

+ GeneMainRole : int

ImportQueue + OrganismKingdom : String

+ OrganismFamily : String

+ Organismiame - String

+ OrganismDNAMolecule : String
+ IntergenicRegionLength : int

+ImportQueueld - int
+ FileName : String
+FileSize :int
+Userld - int

+ IntergenicRegionSequence : String
+ IntergenicRegionTape3Address : int

+ IntergenicRegionTape5Address : int
+ IntergenicRegionStatus - char

IntergenicDB

1

Views

ImportQueueMaintenance Upload

Controllers

DefaultController

+ About() - ActionResult

+ AutoCompleteFamily{term : String, pageSize : int) . JsonResult

+ AutoCompleteGene(term : Siring, pageSize © int) - JsonResult

+ AutoCompleteGeneSymbol(term : String, pageSize : int) : JsonResult

+ AutoCompleteKingdom(term : String, pageSize : int) : JsonResult

+ AutoCompleteCrganismiterm : String, pageSize : int) . JsonResult | SessionControlier
+ AutoCompleteRole(term : String, pageSize : int) : JsonResult 1 # Sas5 0NV a0 iy S—
+ AutoCompletePredictorMethod(term : String, pageSize : int) : JsonResult I J d

+ Help() . ActionResult

+Index() - ActionResult

+ Search() : ActionResult

+ Search(format : String, model : SimpleSearch) : ActionResult
+ Upload() - ActionResult

+ Upload(file : HttpPostedFileBase) - ActionResult

+ MNews{viewModel : NewsViewlodel) : ActionResult

AdministrationController

- AuthorizationService : AuthorizationService

+ Index() - ActionResult

+ Maintenance(key : String) : ActionResult

+ Maintenance(viewodel : MaintenanceViewModel) : ActionResult

+ Delete{key - string, idToDelete - int) - ActionResult

+ Load(key : string, idToLoad : int) : ActionResult

+ LoadAdminGroup(idToLoad : int) : ActionResult

+ DownloadimportQueueFile(fileld : int) - ActionResult

+ ProcessQueus(id : int) - ActionResult

+ LoadUser(idToLoad : int) : ActionResult

+ LoadHugeData(key : string, idToLoad : int, propertyhame : String) : ActionResult

+ GetGridViewWithPageData(key : string, pageMumber : int, searchColumn - string, searchValue - String) - ActionResult
+ GetPickListPageData(key : string, pageMumber : int, searchColumn : string, searchValue : String) : ActionResult
+ PickListAutoComplete(key - string, propertylMame - string, term - String) - ActionResult

+ LoadPickListValue(key : string, propertylame : string, id : String) : ActionResult

+ Save(string key : int, model : IDataiModel) : ActionResult

Figura 38: Diagrama de classes do requisito 3
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A éarea de postagem (quinto requisito) serd apresentada utilizando o controller
principal (DefaultController) existente hoje no IntergenicDB (Figura 39). Foi adicionado o
método News que ird processar a requisicdo recebendo como parametros um objeto do tipo
NewsViewModel que armazenard o tamanho da pagina, 0 numero da pagina e o termo para

pesquisa.

pkg

IntergenicDB

Controllers

DefaultController

+ About() - ActionResult

+ AutoCompleteFamily(term @ String, pageSize : int) - JsonResult

+ AutoCompleteGene(term : String, pageSize . int) . JsonResult

+ AutoCompleteGeneSymbol(term : String, pageSize : int) | JsonResult
+ AutoCompleteKingdom(term : String, pageSize . int) . JsonResult

+ AutoCompleteOrganism(term : String, pageSize : int) : JsonResult

+ AutoCompleteRole(term : String, pageSize : int) - JsonResult

+ AutoCompletePredictorMethod(term : String, pageSize : int) - JsonResult
+ Help() : ActionResult

+ Index() . ActionResult

+ Search() - ActionResult

+ Search(format : String, model : SimpleSearch) : ActionResult

+ Upload() . ActionResult

+ Upload(file . HitpPostedFileBase) : ActionResult

+ MNews({viewModel . NewsViewModel) . ActionResult

AdministrationController

- AuthorizationService : AuthorizationService

+Index{) : ActionResult

+ Maintenance(key : String) : ActionResult

+ Maintenance(viewlModsl . MaintenanceViewModel) . ActionResult

+ Delste(key - string, idTaDelste : int) - ActionResult

+ Load(key : string, idTolLoad : int) . ActionResult

+ LoadAdminGroup(idToLoad . int) : ActionResult

+ DownloadimportQueueFile(fileld : int) . ActionResult

+ ProcessQueuel(id : int) - ActionResult

+ LoadUser(idToLoad : int) . ActionResult

+ LoadHugeData(key - string, idToLoad : int, propertyMame : String) - ActionResult

+ GetGridViewWithPageData(key : string, pageMumber : int, searchColumn : string, searchValue : String) - ActionResult
+ GetPickListPageData(key . string, pageMNumber : int, searchColumn : string, searchValue : String) : ActionResult
+ PickListAutoComplete(key : string, propertylame : string, term : String) : ActionResult

+ LoadPickListValue(key : string, propertyName : string id : String) - ActionResult

+ Save(string key : int, model - IDataModel) : ActionResult

Views
News PublicationCatalog
]
IntergenicDB.Business
Publication State Country City
+ Publicationid - int + Stateld - int + Countryld : int + Cityld - int
+ Author : String +Name : String +MName @ String +Name : String
+ Title . String + Symbol  String + State : State
+ PublishDate : Date + Country . Country
+ City : City
+ Link : String
+ Complementarylnfo - String
- PredictorMethod : PredictorMethod

Figura 39: Diagrama de classes do requisito 5
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Para tratar a internacionalizagdo do sistema (sexto requisito), sera criado um servico
chamado LanguageProvider que ir4 prover o idioma armazenado no cabegalho accept-
language. Este idioma serd utilizado pelo SessionController para definir a linguagem da
sessdo do ASP.Net. Para recuperar as descri¢des e textos traduzidos no idioma utilizado pelo

sistema, serd criada uma classe utilitaria chamada GlobalizationHelper (Figura 40).

pkg

IntergenicDB

] ]
Services Helpers
<<Static>> <<Static>>
LanguageProvider GlobalizationHelper
+ GetlLanguageFromHeader(acceptLanguageHeader : String) : String + GetlocableString(value : String) : string
]
Controllers
SessionController
# SessionManager : ControllerSessionianager
L
AdministrationController
- AuthorizationService : AuthorizationService
+ Index() : ActionResult
+ Maintenance(key : String) : ActionResult
+ Maintenance(viewModel : MaintenanceViewModel) - ActionResult
+ Delete(key : string, idToDelete : int) : ActionResult
+ Load(key : string, idToLoad : int) - ActionResult
+ LoadAdminGroup(idToLoad : int) - ActionResult
+ DownloadimportQueueFile(fileld : int) : ActionResult
+ ProcessQueue(id : int) : ActionResult
+ LoadUser{idTolLoad : int): ActionResult
+ LoadHugeData(key : string, idToLoad : int, propertyName : String) : ActionResult
+ GetGridViewWithPageData(key : string, pagellumber : int, searchColumn : string, searchValue : String) : ActionResult
+ GetPickListPageData(key : string, pagelumber : int, searchColumn : string, searchValue : String) : ActionResult
+ PickListAutoComplete(key - string, propertylName : string, term : String) - ActionResult
+ LoadPickListValue(key : string, propertyName : string, id : String) : ActionResult
+ Save(string key : int, model : IDataModel) : ActionResult
DefaultController AccountController
+ About() - ActionResult +LogOn() - ActionResult
+ AutoCompleteFamily(term : String, pageSize © int) . JsonResult + LogOn(model - User, url: String) - ActionResult
+ AutoCompleteGene(term : String, pageSize : int) : JsonResult + LogOnAdmin(model : Admin) : ActionResult
+ AutoCompleteGeneSymbol(term : String, pageSize : int): JsonResult + SignUp() : ActionResult
+ AutoCompleteKingdom(term : String, pageSize : int) : JsonResult + SignUp(model : User) : ActionResult
+ AutoCompleteCrganismiterm : String, pageSize . int) . JsonResult + Activate(activationiKey : String) : ActionResult
+ AutoCompleteRole(term : String, pageSize © int) - JsonResult + ChangePassword(viewModel : int) - ChangePasswordViewvodel
+ AutoCompletePredictorMethod(term - String, pageSize © int) . JsonResult
+ Help() : ActionResult
+Index() : ActionResult
+ Search() : ActionResult
+ Search(format : String, model : SimpleSearch) - ActionResult
+ Upload() : ActionResult
+ Upload(file : HitpPostedFileBase) - ActionResult
+ MNews(viewModel - NewsViewModel) - ActionResult

Figura 40: Diagrama de classes do requisito 6
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No sétimo e altimo requisito, consultas e testes, foi incluida uma nova opcao de
pesquisa por métodos de predicdo. Para tratar esta nova pesquisa, seré alterada apenas a classe
SimpleSearch, que possui todas as propriedades de pesquisa definidas, a classe

DefaultController (Figura 41), e a view responsavel pela apresentacao da opcao de busca.

pkg
] ]
IntergenicDB.Business IntergenicDB
]
SimpleSearch Controllers

- GeneGCPercentage : float?
- Geneld : int?

- GensMainRole : String

- GeneName : String

- GeneRoleld : int

- GeneSymbal : String

- GeneTape3Address : int?

- GeneTape5Address : int?

- IntergenicRegionld : int

- IntergenicRegionSequence : String
- attribute54 :int

DefaultController

+ About() : ActionResult

+ AutoCompleteFamily{term : String, pageSize : int) - JsonResult

+ AutoCompleteGene(term : String, pageSize : int) - JsonResult

+ AutoCompleteGeneSymbol(term : String, pageSize : int) . JsonResult

+ AutoCompleteKingdem(term : String, pageSize : int) - JsonResult

+ AutoCompleteOrganism(term - String, pageSize © int) - JsonResult

+ AutoCompleteRole(term : String, pageSize : int) . JsonResult

+ AutoCompletePredictorMethod(term : String, pageSize : int) . JsonResult

+ Help() - ActionResult

+ Index() : ActionResult

+ Search() : ActionResult

+ Search(format : String, model - SimpleSearch) - ActionResult
+ Upload() : ActionResult

+ Upload(file : HitpPostedFileBase) : ActionResult

+ MNews(viewModel - MewsViewMaodel) - ActionResult

- IntergenicRegionSize . int?

- IntergenicRegionSizeFrom - int?

- IntergenicRegionSizeTo : int?

- IntergenicRegionSlicedSequence : Boolean
- IntergenicRegionTape3Address © int?

- IntergenicRegionTape5Address © int?

- IntergenicRegionTapeDirection : String

- IntergenicRegionTapePasition - int?

- Kingdoms : IEnumerable<Kingdom=

- OrganismDnaMolecule : String ]
- OrganismFamily - String

- Organismid: int

- OrganismKingdom : String

- OrganismName : String

- PredictionMethodMame : String

- PredictionMethodHitPercentage : float?

Views

Search SearchResults

Figura 41: Diagrama de classes do requisito 7
54 FERRAMENTAS

Nesta secdo serdo apresentadas as ferramentas utilizadas para o desenvolvimento das

solucBes propostas neste capitulo.

5.4.1 Visual Studio 2010

A ferramenta utilizada para o desenvolvimento é o Microsoft Visual Studio 2010
(Figura 42), que é a plataforma de desenvolvimento da Microsoft. Sendo uma das mais
completas ferramentas disponiveis no mercado, possui suporte a diversas linguagens de

programacéo possibilitando o desenvolvimento de aplicac6es de console, desktop e web.

0 http://www.microsoft.com/visualstudio/en-us
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File Edit View Refactor Project Build Debug Team Data Tools Architecture Test Analyze Window Help
Piad-iel- g ol 8 ]9 - - G- G| b [pebug <] [ [ArrangeDats - | e Bl - .
P R ar R[S |2 2| (&) 3 ol 9 @) 3 L0 < § Publish: |Create Publish Settings+| % (& < : () Install Web Components _

tpUerbs.Post)]
Logon(User model, string url = "w/")

using (TDataGateway<User> gateway = DataGatewayFactory.GetDataGateway<User>())

EncryptPassword (model) ;
if (gateway.Find(Predicate.khere("Enail”). IsEqualTo(model. Email). And("Passwor: 4").IsEqualTo(model.Password)) .Count() > @)
{

ion.SetAuthCookie(model.Email, false);
'H
urn RedirectToAction("Index”, "Default”, new {LogOnError=true});

ic ActionResult SignUp()

return View(new User());

W} ErorList B Output B9 Find Results 1 & Find Symbol Resuts

Figura 42: Microsoft Visual Studio 2010

5.4.2 Paint .NET

Para o tratamento de imagens, sera utilizado o Paint .NET** (Figura 43) , que é um
software para edicdo de imagens freeware*. Desenvolvido para a plataforma Windows,
surgiu como um projeto de graduacdo onde o objetivo era criar uma ferramenta de edicéo de
imagens gratis que pudesse substituir o Microsoft Paint*®. Possui uma série de ferramentas
poderosas, efeitos, e suporte a camadas 0 que o tornam uma excelente ferramenta para este
propdsito.

[F:]a Edit View Image Layers Adjustments Effects Utilities Window Hglp} -~
tbd@iAnD Qles%  v|® B 1 nits | Pixels v

v |Brushwidth: & 2 v| @ |Fill: | Solid Color Vi

N\ @ . Cier: Douglas Pcoote | Lagost

B (9 Intergenic DB

4o o Administration

4 Access Control

&L & -5 ~

i €

e by e

on
Molecular Biology Information

Colors Gl O T R
Primary v | More Other
= | History &l

O ! aa [[5 Open image

P ——
o Quene
1T
" FE— S

@ Paintbrush: Left click to draw with primary color, right click to draw with secondary col 17976629 5 -279,144

Figura 43: Paint .NET

* http://www.getpaint.net/
* Freeware: Tipo de software disponibilizado sem custo ou mantido através de doagdes.
* http://windows.microsoft.com/en-us/windows7/products/features/paint
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5.4.3 MySQL Query Browser

O MySQL Query Browser** (Figura 44) é uma ferramenta distribuida dentro do

pacote de instalacdo do MySQL Administrator* que permite efetuar o gerenciamento do

SGBD de uma forma prética e rapida através de uma interface gréafica, bastante intuitiva, e

possibilitando operagcdes DML* e DDL".

Arquivo Editar View Query Script Feramentas Janela Ajuda

Qo @ | @

me mot in (select Name from Organism))

not in (select Name from Role);

rganisnId, Releld, Name, Symbel, TapeSAddres

or q.GeneMainRole is null);

as TapesAddress
as Tape3Address

Figura 44: MySQL Query Browser

5.5 CONSIDERACOES FINAIS

o IntergenicRegion {TapeSAddress, TapedAddress, Sequence

5. Tape3Address,

as Name, GeneSymbol as Symbol, GeneTapeShddress as

Length, Status,

as Tape3Address

Os novos requisitos definidos para a nova verséo do IntergenicDB irdo prover uma

série de funcionalidades para auxiliar os usuarios do sistema no gerenciamento do portal, e

para prover novas informacgdes e opgOes de consulta para visitantes. Diversas alteracdes na

versdo atual serdo necessarias, porém o seu desenvolvimento é de suma importancia para

tornar o portal operacional.

No préximo capitulo, sera efetuado o desenvolvimento destes requisitos e descritos

0s passos efetuados durante este processo.

* http://dev.mysgl.com/doc/query-browser/en/
** http://dev.mysgl.com/doc/administrator/en/]
*® DML: Data Manipulation Language

* DDL: Data Definition Language
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6 DESENVOLVIMENTO

Neste capitulo serdo apresentados os principais pontos do desenvolvimento de cada
um dos requisitos apresentados no capitulo 5 (secdo 5.1), e também algumas das dificuldades

encontradas durante este processo.

6.1 MANUTENCAO DOS DADOS

Por ser o maior requisito proposto neste trabalho, o desenvolvimento do mesmo foi

dividido em quatro etapas menores que serdo apresentadas nas proximas secoes.

6.1.1 Login

A interface de login de administracdo manteve os conceitos definidos na etapa de
projeto deste trabalho. A principal modificacdo efetuada foi a utilizacdo do controller®
AccountController (Figura 45) ao invés do AdministrationController para efetuar as
operacdes relacionadas ao login de administracdo. O motivo desta alteracdo é apenas

conceitual, com o intuito de manter as operagdes desta natureza em um Unico controller.

- [__. ceptVerbs(HttpVerbs .pﬂﬂt}]
(,ﬁ.,:lpublic tctionResult LogOnAdmin(Admin model)
~
using (var gateway = DataGatewayFactory.GetDataGateway<Admin>())
{-
l-.E-\II'I'IDdE‘]. Password = Cryptc _' ~aphyHelper.EncodePassword(model. Password);
G-.Ilf (gateway.Find(Predic hhere{ Email™). IsEqual‘l‘n{mﬂdel Email).And("Password")
[IsEqualTu{mdel Password).And(“Active™).IsEqualTo(true)).Count() > @)
{
ll/'_"xl FormsAuthentic: 1.5etAuthCookie(model.Email, false);
= return Redu‘ectTnAf_tmn( "Index”, "Admin™);
}

}

o
k_E:.lr‘etur'n RedirectToAction("Index”, “Admin®, new { LogOmError = true });

}

Figura 45: Detalhes de implementagdo no AccountController

A principal operagdo incluida no AccountController ¢ chamada LogOnAdmin que
tem como funcionalidade principal autenticar um usuario administrador no sistema. A mesma
recebe as informacdes do login através do argumento “model” (A), efetua a criptografia do
password do mesmo (B), e executa uma pesquisa no banco de dados utilizando o

LP.Framework (DAVANZO,2010). Esta pesquisa consiste em localizar ao menos um

*8 controller: Elemento conceitual do padrao MVC (Model —View-Controller)
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administrador ativo, que possua o e-mail e password informado (C). Se o resultado da
pesquisa for bem sucedido, ser4 armazenado o e-mail do administrador como cookie® de
autorizacdo no navegador e o0 usuario podera acessar a area de administracdo do sistema (D),

caso contrario, sera retornado ao usuario que as informacdes de login sdo invélidas (E).

6.1.2 Administracéo

A tela principal da administracdo do sistema foi criada utilizando uma classe de
servico desenvolvida para criacdo de menus utilizando um arquivo de configuracdo no
formato XML chamada MenuProvider. Os principais elementos deste arquivo de
configuracdo sdo o nodo MenuGroup (A), que define um grupo de menus dentro da area de
administracdo, e o nodo Menultem (B) que representa os itens de menu dentro de um grupo.

Este arquivo de configuracao pode ser visualizado na figura 46.

+?xml version="1.8" encoding="utf-8" >
lenu>
'ue'\\' <MenuGroup keys=“AccessControl®»
Hllfl:::h(-'-'cnultl:rr key="AdminGroup” imageSources=".,/content/images/Menu/AccessGroupl2Bx128.png"™/>
—¢Menultem key="User™ imageSources="../content/images /Menu/Userédxéd.png”/>»
< /MenuGroup>
<MenuGroup key="MolecularBiclogy™>
<Menultem key="Gene™ imageSources="../content/images/Menu/Gened56x256.png=/>»

<Menultem key="IntergenicRegion” imageSource="../ content/images/Menu/IntergenicRegion256x256.png~/ >
<Menultem key="Organism™ imageSources="../content/images/Menu/Organisml28x128.png"/>

<Menultem key="PredictorMethod™ imageScurces"../content/images/Menu/PredictorMethod6dxtd.png™/>
<Menultem key="Role” imageSources"../content/images/Menu/Role2S6x256.png™ />

< /MenuGroup>
‘MenuGroup keys="0Other®™»
<Menultem key="City™ imageSources="../content/images/Menu/City.png™/>

<Menultem key="Country™ imageSources", ..-"cnntent.-‘irrages.-"'-‘.enu.-f'n'o.'ld64x6£.png".-":nl
<Menultem key="ImportQueue™ imageSources="../content/images/Menu/Importl128x128.png™/>»
<Menultem key="Publication™ imageSources="../content/images/Menu/fArticletdx6d.png™/>
<Menultem key="State” imageSources="../content/images,/Menu/City.png~/>
< /MenuGroup>
1/ Menu

Figura 46: Arquivo de configuracdo dos menus

Em detalhes, o MenuProvider (Figura 47) abre o arquivo XML de configuracdo (A)
e cria um objeto MenuGroup para cada nodo XML de mesmo nome localizado (B). Em
seguida sdo percorridos todos os nodos Menultem do grupo no arquivo XML, sdo verificadas
as permissdes do usuario para cada item (C), sdo criados 0s objetos Menultem e 0s mesmos
s&o adicionados a colegdo de itens do grupo (D). Por fim, é retornada uma lista com todos os

grupos carregados com seus devidos itens de menu (E).

* Cookie: Dado utilizado pelo navegador para armazenar informagGes da sessdao HTTP
>0 XML: Extensible Markup Language
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#region Public Methods
public static List<MenuGroup?> LoadMenu(List<AdminGroupPermissions> permissions = null)
1
var groups = new List<MenuGroups>();
Giﬁusing (var stream = Assembly.GetExecutinghssembly().
— GetManifestRescurceStream({MENUCONFIGPATH) )
1
foreach (XElement serializedGroup in XElement.Load(stream).
Elements("MenuGroup™))
1
1§1 var groupkey = serializedGroup.GetAttributeValue("key™);
B var group = new MenuGroup(groupkey);
foreach (var serializedItem in serializedGroup.Elements("Menultem™))
1
var itemImage = serializedItem.GetAttributeValue("imageSource™);
var itemKey = serializedItem.GetAttributeValue(“key");
= - s - .
ﬂ:} var permission = GetPermission(permissions, itemKey);
var item = new Menultem(itemKey, itemImage, permission);
(Eh group.Items.Add({item);
¥
groups.Add(group);
h
¥
—
kEﬂ return groups;
h
#endregion

Figura 47: Detalhes da classe de servico MenuProvider

Cada item de menu possui dois dados basicos em sua estrutura: um identificador
(key) responsavel por identificar qual menu esta sendo acessado na area de manutencdo e nos
cadastros; e o caminho da imagem (imageSource) que € a representacdo visual do item de
menu na tela de administracao.

O MenuProvider € utilizado dentro da operagdo Index do AdministrationController
(Figura 48) para a construcdo do menu, e consumido dentro da View® principal de
administracdo . O funcionamento da operacdo Index é relativamente simples, primeiramente
ela verifica se 0 usuario que esta acessando o sistema é um administrador (A), em seguida ela

recupera as permissdes deste usuario e cria 0s menus (B).

*! View: Elemento conceitual do padrdao MVC
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public ActionResult Index()

1

Qﬁjif {'this.SessicnManager.CurrentUserIsadmin())
= return View("Login");

ﬂ§ﬁuar permissions = this.SessionManager.GetCurrentUserPermissions();
—"war menu = MenuProvider.LoadMenu(permissions);

return View{menu);

Figura 48: Detalhes de implementacdo do MenuProvider
6.1.3 Manutencgéo

A tela de manutencdo é compartilhada por todos os itens de menu da area de
administracdo. Para identificar quais dados deverdo ser carregados, é enviada a key de cada
item de menu para a operagdo Maintenance (Figura 49) do AdministrationController. Esta
operacdo verifica se o usuario ¢ administrador (A), obtém as permissfes do usuario para
aquele item e cria 0 Gateway (DAVANZO, 2010) com base na key informada (B). Por final, é
efetuada uma consulta paginada, retornando a primeira pagina com 14 registros (C).

[AcceptVerbs(HttpVerbs.Get)]
public Actionfiesult Maintenance(string key)

{
fgiﬁif (!thiz.SessionManager . CurrentUserIsadmin())
ey return View("Login™);

(qw var permission = this.SessionManager.GetCurrentUserPermissionFor(key);

=" using (var gateway = DataGatewayFactory.GetDataGateway(key))
{
?iﬁ var pagedResult = gateway.FindPage(new Fagelnfo(ld, 1));
= return View{new MaintenanceVie lel{pagedResult)
{

Key = key,

Page = 1,
Permizsion = permission == null ? PermissionValue.All

: (PermissionValue)permission.PermissionLevel

}3H

Figura 49: Detalhes de implementacdo da operacdo Maintenance

Para habilitar a Grid de manutencdo com a funcéo de paginacao, foi alterada a classe
DBDataGateway do framework LP.Framework (DAVANZO, 2010), incluindo uma nova
operacdo chamada FindPage que recebe como pardmetro um objeto do tipo Pagelnfo, que
possui as informacg6es da pagina atual, e no retorno obtém-se um objeto do tipo PagedResult,

que contém as informagGes sobre o resultado paginado.

65



6.1.4 Cadastros

Diferente do que foi projetado inicialmente, os cadastros foram construidos
utilizando janelas de dialogo modais e ndo janelas do navegador. A modificacdo deste
comportamento foi elaborada para reduzir a transicao repetitiva entre interfaces, visto que em
janelas modais os cadastros abrem sobre a tela de manutencao.

Outro elemento importante no desenvolvimento dos cadastros foi a criagédo do
controle de selecdo de relacionamentos entre as entidades, o picklist. O mesmo foi criado
utilizando funcdes javascript para tratar todos 0s comportamentos necessarios para o seu
funcionamento, como a abertura da janela de selecéo, a carga dos dados utilizando AJAX®?, e
a fungédo de auto-completar. Alguns detalhes de implementacdo podem ser visualizados nas
figuras 50 e 51.

{/\; function getPickListPageData(pageNumber) {
(B) var referencekey = getReferenceKey(currentPickList);

{t:j $.post("/Admin/GetPickListPageData”,
= {
key: referenceKey,
pageNusber: pageNumber,
searchColuan: "~,
searchvalue: "
}, function (data) {

pickListSelectedId = null;
pickListDisplayValue = “~;

([)) $(“spickListMolder”).html(data.Data);)|

loadDisplayColuenIndex();

‘:Eﬂ $("#pickListHolder™).dialog("cpen™);

prepareToUpdateTableLayout("#pickListHolder table™);

})s;

Figura 50: Carga dos dados da janela de selecdo do picklist (javascript)

A grid de selecédo do picklist é carregada através de uma chamada a funcéo javascript
chamada getPickListPageData, que recebe como argumento o nimero da pagina a ser
carregada (A). Esta funcdo recupera a key do cadastro que devera ser carregado (B), e executa
uma funcdo chamada $.post do framework JQuery®® (C) para recuperar a pagina utilizando
AJAX. Quando o resultado é obtido, 0 mesmo ¢é utilizado como contetdo do elemento html

pickListHolder (D), e a janela de selecdo do picklist é aberta (E).

>2 AJAX: Asynchronous Javascript and XML
> http://jquery.com/
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AccaptVe (HttpVerbs.Post))
(Zit public ActionResult GetPickListPageData(string key, int pageNumber, string searchColumn, string searchValue)

if (!this.SessionManager.CurrentUserIsAdmin())
return Json(null);

(£3 var result = this. Getpageoata(key, pageNumber, searchColusn, searchvalue);

var coluans = new List<WebGridColumn>(result.Colusns.Select(c =>
new WedGridloluer
(I
P ColumnName = c.Key,
K(:J Header = c.Value,
- Style = "tableColumn®,
Format = (0) => We idHelper.CreateDatalink(o.vValue, c.Key, 29)
D)
=\
kig} var pager = L idrelper.CreatePager(pageNumber, result.TotalPages, “"getPickListPageData™)

.ToHtmlString().Replace("\\", string.Empty);

column = new

{
Format = © => WebGridHelper.CreateSelectionLink(key, o.Value),
Style = "maintenanceActionLink”
1
columns.Insert(®, column);
builder = new StringBuilder();

(igﬂ var searchBuilder = this.CreateSearchControl(result, searchColumn, searchvalue);
. builder.Append(searchBuilder);

{ff\ var gridData = this.CreateGridview(result, columns, pager);
~—’ builder.Append(gridData);

«ED return Json(new { Data = builder.ToString() });

Figura 51: Carga dos dados da janela de selecdo do picklist (AdministrationController)

O método GetPickListPageData do controller AdministrationController (A) é
executado em resposta a funcdo $.post demonstrado na Figura 50. O mesmo tem como
fungdes principais: recuperar os dados paginados de acordo com os argumentos do método
(B), criar as colunas que serdo apresentadas no grid (C), criar o html do paginador da grid
(D), criar o html do controle utilizado para filtro (E) e criar o html da grid de resultado (F).
Todos os controles criados sdo combinados, e é retornado um string® com a grid de
resultados (G).

6.2 AUTENTICACAO E AUTORIZACAO DE USUARIOS

Para efetuar a manutencao de usudrios do sistema e grupos de administradores, foram
utilizados os recursos da &rea de administragdo. Contudo, para gerenciar 0S acessos as areas
restritas do sistema, foram criados recursos novos como 0 SessionController e o

ControllerSessionManager.

> String: Cadeia de caracteres
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O SessionController é uma classe abstrata simples, que através do mecanismo de
heranca, herda de Controller> e prové um objeto do tipo ControllerSessionManager.

A classe ControllerSessionManager disponibiliza uma série de funcbes para
identificar o tipo de usuario que esta executando a aplicagédo, se o usuario € administrador, e
as permissGes que o administrador tem a nivel de cadastro (incluir, excluir, editar e
visualizar).

Os controllers que herdam de SessionController sdo o AdministrationController,
para garantir que os usuarios sdo administradores, o DefaultController para assegurar que 0S
usuarios estdo ativos no sistema, e o AccountController.

Com o intuito de assegurar a veracidade do e-mail dos usuarios cadastrados na
pagina principal do IntergenicDB, é enviado uma solicitacdo de ativacdo da conta para o
mesmo. Para enviar esta solicitacdo, foi criado um servico responsavel por enviar e-mails
chamado EmailService. O mesmo necessita uma conta de um servidor SMTP>° que deve ser

configurada no arquivo web.config (Figura 52) da aplicacao.

<appSettings:
<add key="ClientValidaticnEnabled" walue="true"/>
<add key="UnobtrusivelavaScriptEnabled" value="true"/:
<add key="ImportDirectoryPath" value="..\Temp"/=
<add key="SMTPServeraddress" wvalue="smtp.gmail.com" />
i <add key="SMTPPassword™ ualue="passwurdkﬁ>
* <add key="SMTPUser" value="douglas.picclottofgmail.com™/>
<add key="SMTPS5L" value="false"/>
</appSettingsz

i

Figura 52: Configuracdo SMTP no web.config

As informacdes necessarias para a configuracdo do e-mail sdo: o endereco SMTP do
servidor de e-mails, o usuario e a senha utilizada para efetuar a autenticacdo neste servidor e

um parametro informando se a opgdo de seguranca SSL>’ serd utilizada (A).

6.3 UPLOAD DE ARQUIVOS

O classe de servico responsavel pelo processo de importacdo chama-se
IntergenicDatabaseService. Através da operacdo ImportData da mesma, 0S arquivos eram

processados, o resultado era armazenado em tabelas temporérias, e em seguida era utilizada a

> Controller: Parte do framework ASP .Net MVC
*® SMTP: Simple Mail Transfer Protocol
57SSL:SecureSocketsLayer
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StoredProcedure ImportData para transferir os dados das tabelas temporarias para as tabelas
finais. Todo o processo ocorria em uma Unica etapa. Para efetuar a separacdo do mesmo foi
removida a chamada & StoredProcedure da operacdo ImportData. A nova versao da primeira
etapa de importacao possui trés responsabilidades: criar uma nova fila de importacéo, salvar o
arquivo importado no sistema de arquivos do servidor e carregar os dados em tabelas
temporarias.

O restante do processo de importacdo de arquivos é efetuado utilizando os recursos
da area de administracdo, porém o grande diferencial é que os dados ndo sdo salvos
diretamente no banco de dados, é chamada outra operagdo do servico
IntergenicDatabaseService chamada ArrangeData (Figura 53), que tem como principal

funcdo armazenar os dados nas tabelas finais e remover a fila de importacéo ja processada.

(Z{)public int ArrangeData(uint id)

{

using (I0bCommand cmd = DataGateway.CreateCommand())

"ImportData”;

E§Icmd.CommandText
Type.StoredProcedure;

— cmd.CommandType = Comman

var parameter = cmd.CreateParameter();
parameter.ParameterName = “_importQueueld”;
parameter.Value = id;
cmd.Parameters.Add(parameter);

if (Connection != null)
cmd.Connection = Connection;

if (cmd.Connection.State != ConnectionState.Open)
cmd.Connection.Open();

int result = @;

try
{
result = cmd.ExecuteNonQuery();
«ij using (var gateway = DataGatewayFactory.GetDataGateway<ImportQueue>())
¥ gateway.Delete(new ImportQueue { ImportQueueld = id });

}

catch

{
}

throw;

return result;

Figura 53: Detalhes de implementacdo da operacéo ArrangeData

O método ArrangeData recebe como argumento o identificador do objeto
ImportQueue (A). Para efetuar o processamento do ImportQueue é executada a

StoredProcedure ImportData (B), que ira ler os dados temporarios armazenados nas tabelas
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ImportQueue e ImportQueueEntry e salvar nas tabelas do IntergenicDB. Caso a execugéo
ocorra com sucesso, é utilizado um objeto Gateway do LP.Framework para excluir o

ImportQueue processado.

6.4 CARGA DOS DADOS

Para a carga dos dados relacionados a regides intergénicas, foram utilizados os
arquivos providos pela profa. Dra. Scheila de Avila e Silva ja no formato dos arquivos de
importacdo no IntergenicDB. Desta forma, foi utilizada a propria ferramenta de upload de
arquivos para efetuar a carga.

Em relacdo aos dados de predicdo, a carga foi executada conforme descrita na etapa
de projeto deste trabalho. Para isto, foi criado um programa especifico que efetua uma
consulta no Prompredict® (Figura 54) para cada regi&o intergénica existente no banco de
dados do IntergenicDB, armazenando o resultado em um arquivo temporario, utilizando como

nome do mesmo o identificador da regido intergénica no banco de dados.

#File Format#ID sequence identifier Length of the squence  %GC of sequence#»pstart..pend
length of the promoter promoter seq 1sp 1spe Dmax pos Dmax

0 Header +

572 36.89

D0 Header

572 36.89»58. .82 25 aagttataasaattcacatttgccat 64 -13.52 66 2.28 1.9@

Figura 54: Formato do arquivo do Prompredict

Depois de finalizada a etapa de consultas ao Prompredict, estes arquivos sao
processados para obter a sequéncia de nucleotideos identificada na predicédo e a posicao da
mesma na regido intergénica. Por Gltimo, este resultado é armazenado no banco de dados na
tabela IntergenicSlice, e vinculado ao registro do método de predicdo do Prompredict no

banco de dados.

*8 http://nucleix.mbu.iisc.ernet.in/prompredict/prompredict.html
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6.5 AREA DE POSTAGEM

Para a criagdo da &rea de postagem, foi incluida uma nova aba na Home do
IntergenicDB chamada News (Figura 55), utilizando o método ActionLink de um facilitador
chamado Html disponibilizado pelo ASP.Net MVVC (A).

<ul>
<li>gHtml.ActionLink("Home"™, "Index", "Default™)</li>
~ <li>@Html.ActionLink("Search®, "Search™, "Default")</li>
k/\)<li>@Html.ActionLink("Neds", "News", "Default")</li>
> @if (Request.IsAuthenticated)

{

<li>@Html.ActionLink("Upload™”, "Upload™, "Default")</li>

<li>@Html.ActionLink("Help”, “"Help®, "Default")</li>
</ul>

Figura 55: Detalhes de implementacao da aba News

Em seguida, foi desenvolvida a View que € apresentada quando a aba News €
selecionada. Esta View é composta por uma lista de links, um paginador e um mecanismo de
busca. Um detalhe importante sobre estes elementos, é que o paginador foi criado como um
componente e ¢ utilizado em diversos locais da aplicacdo, como na grid de Manutencdo, no
Picklist, na aba Search e na aba News (Figura 56). O método CreatePager recebe como
parametros a pagina corrente, o total de paginas e o nome da fungdo javascript que serad
utilizada para efetuar a paginagéo.

<div id="newsFooter":>
@IntergenicDb.Helpers.lebGridHelper.CreatePager (Model.Result. CurrentPage,
Model.Result.TotalPages,
"searchMews™)

</divs

Figura 56: Detalhes da utilizacdo do paginador na aba News

6.6 INTERNACIONALIZACAO

Para adicionar o suporte a internacionalizacdo ao IntergenicDB foram utilizados
recursos especificos do .Net Framework, chamados Resources (Figura 57). Basicamente,
resources sdo arquivos XML que armazenam contetdos diversos, e sao gerenciados por um

servigo chamado ResourceManager.
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O nome dos arquivos de Resources possui um formato especifico formado por:
{NomeDoArquivo}.{Lingua}.{resx}. Os arquivos sdo selecionados de acordo com a lingua

utilizada na Thread™ em execugao.

El:‘_!l SUIULIUTE INLETYSIILLLr | pIUjeels)
F| E IntergenicDb
b &M Properties
P =B References
B App_Data
4 jm] Accsets
bl ConfigFiles
4 @l Resources
s[4 Strings.en.resx
s Strings.pt-BR.resx
b &) Strings.resx
i Binders
i Content
i Controllers

- w

=

Figura 57: Arquivos de Resources

Para recuperar os valores traduzidos, foi desenvolvido um servigo especifico que
acessa 0 ResourceManager do arquivo de Resources, e utiliza a operagdo GetString (Figura

58) passando como parametro o valor da chave armazenada no arquivo (value).

public static class GlobalizationHelper

1

public static string GetlocableString(string value)

{

var result = Strings.ResourceManager.GetString(value);
return result ?? value;

Figura 58: Detalhes do servi¢o GlobalizationHelper

6.7 CONSULTAS E TESTES

A primeira modificacdo efetuada na aba Search foi a inclusdo de um mecanismo de
paginacao para a apresentacéo dos resultados (Figura 59). A paginacgédo é necessaria devido a
problemas de desempenho na geracdo dos elementos visuais pelo navegador, quando a

quantidade de dados retornados for relativamente grande. E importante salientar que este

>° Thread: Em informatica, possibilita dividir um processo permitindo a execu¢do de diversas tarefas
concorrentemente.
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paginador existe somente para os resultados apresentados no navegador, o download de

arquivos ndo possui este mecanismo.

Expand All | Export to TXT | Export to CSV | Export to XML | New Search
“4123ppm

Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449

Family: Protecbacteria
Kingdom: Bacteria

Amino acid biosynthesis

H4123p M

Figura 59: Tela de resultados com paginacao

Em seguida foi incluida uma nova opcéo de consulta por método de predicdo (Figura
60). Foi utilizado o método TextBoxFor do facilitador Html para criar os campos de pesquisa
por método de predicdo (A e B). Este método cria uma caixa de texto em html utilizando o

nome da propriedade como identificador e nome do campo.

<pr<a href="gpredictorMethod™ class="togglable®>Predictor Method</ax»</p>

<div id="predictorMethod” class="search-box"»
/"“,I Name :
I‘&' @Html . TextBoxFor{m => m.PredictorMethodName)
<br />
I:’E_i\l Hit Percentage:
== @Html.TextBoxFor(m => m.PredictorMethodHitPercentage, new { @class = “margin-right™ })
</div>

Figura 60: Detalhes de implementacdo da aba Search

Os testes de desempenho e de resultado serdo apresentados no capitulo sete deste
trabalho.

6.8 DIFICULDADES ENCONTRADAS

A principal dificuldade encontrada foi a falta de conhecimento sobre a tecnologia
utilizada. Este problema tornou o desenvolvimento muito oneroso e cansativo, principalmente
durante os primeiros meses de desenvolvimento.

Outro grande problema foi em relacdo a utilizacdo de componentes de terceiros.
Como referéncia, cabe citar o controle WebGrid do préprio ASP.Net MVC, que
impossibilitou a utilizacdo do paginador embutido no préprio controle, tornando necessaria a

criagdo de um paginador customizado.
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Por Gltimo, mas ndo menos problematico, existe o problema de Cross-Browser®,
onde funcgdes javascript® e estilos em css® tém comportamentos diferentes em navegadores
diferentes. Por este motivo, os navegadores homologados para o IntergenicDB sdo o

Microsoft Internet Explorer® verséo 10, o Google Chrome®* e o Mozilla Firefox®.

6.9 CONSIDERACOES FINAIS

Salvo algumas alteracdes efetuadas para dar suporte a paginacdo, pesquisas nos
cadastros e as novas funcionalidades, foi possivel utilizar praticamente toda a infraestrutura
desenvolvida na primeira verséo do IntergenicDB.

Em relacdo ao projeto desenvolvido no capitulo anterior, parte da modelagem
desenvolvida na etapa de projeto precisou ser revisitada, devido a falta de conhecimento em
relacdo a tecnologia utilizada e imprevistos que surgiram durante o desenvolvimento ja
citados na secdo anterior. Como parte da entrega do sistema, no ANEXO F deste trabalho foi
descrito o processo de instalacdo do IntergenicDB no servidor.

No préximo capitulo sdo apresentados testes de desempenho no mecanismo de

consultas do IntergenicDB, que é a principal funcéo do portal.

% cross-Browser: Suporte a multiplos navegadores

® http://www.w3schools.com/js/default.asp

®2 Css: Cascading Style Sheets

® http://www.microsoft.com/pt-br/download/ie.aspx?q=internet+explorer
* http://www.google.com/intl/pt-BR/chrome/browser/

® http://br.mozdev.org/
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7 ESTUDO DE CASO

Neste capitulo serdo demonstradas algumas consultas sendo processadas, bem como
um resultado tabular sobre o processamento das mesmas. Os testes de desempenho serdo
efetuados apenas na exportacdo dos resultados obtidos, pois os resultados apresentados no

navegador sdo paginados, impossibilitando que resultados reais sejam gerados.

7.1 AMBIENTE DE TESTES

Os testes serdo efetuados em um computador com processador Intel Core 5%, 8MB
de meméria RAM e 500GB de HD®. O servidor Web utilizado é o Microsoft Internet
Information Services 8%. A base de dados utilizada para os testes é composta por informagdes
de 7 organismos procariotos, somando um total de 24150 genes e 10869 regides intergénicas.
Para todos os resultados serdo apresentadas as telas, e as informacgdes “tempo de

processamento” e “tamanho de arquivo” geradas pela exportacdo em arquivo texto (TXT).

7.2 CONSULTAS SIMPLES

As consultas simples foram efetuadas utilizando apenas uma opgéo de filtro por vez.

7.2.1 Organismo

No IntergenicDB é possivel efetuar pesquisas de organismos utilizando como critério
de busca nome, reino e familia. O resultado obtido da pesquisa do organismo de nome
“Escherichia coli APEC 01” foi um arquivo de 985KB® em apenas 0.3441264 segundos.
Utilizando o valor “Bacteria” para o critério de pesquisa reino, o resultado obtido foi um
arquivo de 4147 KB em 1.4474572 segundos. E por fim, utilizando o valor “Proteobacteria”
como valor do critério familia, o resultado foi um arquivo de 3643 KB em apenas 1.2124185

segundos. A tela resultante desta consulta pode ser visualizada na figura 61.

% http://www.intel.com.br/content/www/br/pt/processors/core/core-i5-processor.html?cid=sem45p16962
® HD: Hard Disk

%8 http://www.iis.net/

% Kb: Kilobyte
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Escherichia coli APEC 01

Familia: Protecbacteria
Reino: Bacteria

Amino acid biosynthesis
- conserved hypothetical protein
GC: 48,83 %

Comprimento: 861
Diregdo: F
Posic3o: 2898129
Sequéncia:

AGAAACCTGAAACACAAAACGGCAGCCTTGAGCTGCCGTTTTTITTATTICTGTTAGTTIGTG
AAACTGAAGCGATTTAGTCACTATCGATCTCATCAAATATGGCTCGCTTTGAGATATTCC
TCAAGTAAAAAAACACCTCTTCCTGCGATTTCTCACAAAAAAGATTCGTTGACAAAAAGT
GACAAAATTATGAGATTTCCATCACACATTTTGACATCAGGAACGTTATGCTGAATTCAC
CAAGACGGGAAGACAAGAGGTAAAATTITATGACAATGAACATTACCAGCAAACAAATGGA
AATTACTCCGGCCATCCGCCAACATGTCGCAGACCGTCTCGCCAAACTGGAAAAATGGCA
AACACATCTGATTAATCCACATATCATTCTGTCCAAAGAGCCACAAGGGTTTGTTGCTGA
CGCCACAATCAATACACCTAACGGCGTTCTGGTTGCCAGTGGTAAACATGAAGATATGTA
CACCGCAATTAACGAATTGATCAACAAGCTGGAACGGCAGCTCAATAAACTGCAGCACAA
AGGCGAAGCACGTCGTGCCGCAACATCGGTGAAAGACGCCAACTTCGTCGAAGAAGTTGA
AGAAGAGTAGTCCTTTATATTGAGTGTATCGCCAACGCGCCTTCGGGCGCGTTTITIGTT
GACAGCGTGAAMAMCAGTACGGGTACTGTACTAAAGTCACTTAAGGAAACAAACATGAAAC
ACACACCGTTTITCTTCGCATTCTTTTTTACCTTCCCCTGAATGGGAGGCGTTTCGTCGT
GTGAAACAGAATGCGAAGACGAACAATAAGGCCTCCCAAATCGGEGGGGCCTTTITITATIG
ATAACAAAANGGCAACACTAT

Métodos de Predicdo

Figura 61: Secéo do resultado de pesquisa por nome do organismo

7.2.2 Gene

A pesquisa por gene do IntergenicDB possibilita consultas utilizando nome, funcao
principal (mainrole), simbolo e %GC. Contudo, para os testes efetuados foram utilizados
apenas os dois primeiros.

O tempo de processamento de uma consulta utilizando o valor “transcriptional
regulator AsnC” para o critério nome, foi de apenas 0.0820257 segundos e como resultado foi
obtido um arquivo de 2 KB (Figura 62). A pesquisa por funcao principal do gene foi efetuada
utilizando o valor “Transcription”, e como resultado foi obtido um arquivo de 50 KB em
0.0870299 segundos.
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Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449

Familia: Proteobacteria
Reino: Bacteria

Regulatory functions
- transcriptional regulator, AsnC family

GC: 60,48 %

asnC - transcriptional regulator AsnC
GC: 54,26 %

Comprimento: 124
Diregdo: F
Posicdo: 267501
Sequéncia:

CTGAATACCTGTCTAGAACCCGTTGGATGTGACGATTCTTCAACAGAATGAACACTAAAT
TCAATATTCGATAATAGAAATAGGC ACACATT TTGTTCAAAATAGACCGCAAAT
TAAT

Métodos de Predigdao

Figura 62: Resultado de pesquisa por nome do gene

7.2.3 Regiéo Intergénica

A pesquisa por regido intergénica foi efetuada utilizando os critérios comprimento e
fita. Utilizando o valor “100” para o primeiro, o resultado foi um arquivo de 14KB com
tempo de processamento muito pequeno, aproximadamente 0.0330217 segundos (Figura 63).
O segundo resultou em um arquivo de 1775KB em um tempo de 0.7202277 segundos, quando

utilizado o valor “Reverse”.

Escherichia coli K12-MG1655

Familia: Proteobacteria
Reino: Bacteria

Cellular processes
ycaK - orf, hypothetical protein
GC: 43,03 %
Comprimento: 100
Direcao: F
Posicao: 949481

Sequéncia:

AGTGAAAATCCTTCATTAACTCATCCTGAATCATCACGTTITACAGGATTATGCCGCCTGE
GTAAAGTGCGCTCCAGAACTTAACGTGGAGGTAAMAATTAT

Mé&todos de Predicdo

Figura 63: Secdo do resultado de pesquisa por
comprimento da Regido Intergénica
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7.2.4 Meétodo de Predicdo

A pesquisa por método de predicdo é uma das novas funcionalidades do
IntergenicDB. O método é mostrado no resultado logo abaixo da regido intergénica localizada
na pesquisa. As informacdes contidas no resultado do método séo: o percentual de acerto do
método, a posi¢do da sequéncia identificada e a prépria sequéncia promotora (Figura 64).

Para o teste executado desta nova opgdo de consulta, foi utilizado o0 nome do método
de predi¢dao com o valor “DNA Stability”, o resultado obtido foi um arquivo de 1067KB com

um tempo de processamento de 0.2390761 segundos.

Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449

Familia: Proteobacteria
Reino: Bacteria

Amino acid biosynthesis
ilvH - acetolactate synthase isozyme III, small subunit
GC: 62,62 %

Comprimento: 404
Diregdo: R
Posicdo: 3683990
Sequéncia:

GATTGTTCGGCAGGTGGATTGGTTATCCCAAAGGGGCTCTTCGGAGCCCTTTTTCACGGG
CGCAAGCTGAGCCAGGGGGAAGTGCGAGTCTGTCATTTTCTTTCAAATGATCAGTAAACT
ATCCACAAAAGCTGTGGAAAACTCTGTAGATTAGCGGTGTGTCTAGTGTTAGTGAGCTGA
TCTTAAAGGGGTATTTGGATCTGATCTCTGCTGGGGTGCAATTGTGCAATCCCCTGTGGT
AGGTGTGAGTGTTTGCTTATCCTGCCAGCCTTGCCAGACAAGCCATGGAGAGAGGCATAG
TGATCCGGTCAGGATCCTGATTTGATCTTGCGGATCAACATGTCGCCOGCCCACTATAAA
AAAACCCGCCTCTCGGCGGGTTTTTCACAGGGTCGGCTGAAGGGCG

Métodos de Predicdo

Método de Predigdo: DNA Stability
Percentual de Acerto: 56 %

Posicdo: 108
Sequéncia:

TGATCAGTAAACTATCCACAAAAGCTGTGGAAAACTCTGTAGATTAGCGG
TETETCTAGTGTTAGTGAGCTGATCTTAAAGGGG

Figura 64: Exemplo de resultado com método de predicdo

7.3 CONSULTAS COMBINADAS

As consultas combinadas foram efetuadas utilizando dois filtros por pesquisa.

7.3.1 Organismo x Gene

Na pesquisa combinada entre organismo e gene foi utilizado como critérios 0 nome

do organismo, com o valor “Escherichia coli W3110”, e a funcdo do gene, com o valor
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“Signal transduction” (Figura 65). Como resultado foi gerado um arquivo de 13KB em
aproximadamente 0.0820230 segundos.

Escherichia coli W3110

Familia: Proteobacteria
Reino: Bacteria

Signal transduction

arcA - DNA-binding response regulator in two-component regulatory
system with ArcB or CpxA

GC: 51,04 %

Comprimento: 58

Diregdo: R

Posicdo: 4644270

Sequéncia:

AATCGGCTTTACCACCGTCAAAAAAAACGGCGCTT AGCGCCGTTTTTATTTTITCAAC

Métodos de Predigao

Figura 65: Secéo do resultado da pesquisa organismo X gene

7.3.2 Gene x Regido Intergénica

A pesquisa combinada entre gene e regido intergénica foi executada utilizando-se o
valor “two-component system sensor histidine kinase” para o nome do gene ¢ o valor
“Forward” para o tipo da fita da regido intergénica (Figura 66). Como resultado, foi obtido

um arquivo de 4KB em 0.0480179 segundos.

Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449

Familia: Protecbacteria
Reino: Bacteria

Hypothetical proteins
- two-component system sensor histidine kinase
GC: 59,45 %

Comprimento: 323
Direcdo: F
Posicdo: 272115
Sequéncia:

CTCACCGATCCTTGGGTTGGGCTCATCTGAAATGTATACACGGCTCACGGTTATGGGATT
AACTATGCATTAACATACATTTGTCTGTTIGTGATCAGGCTCTTGTTGGCAAGAAAGGAGG
TTTGCATGAGTGTGGAACTGAAATGGGCACTGTTGACCGCATCCAGCGCGTTGGCAATGA
TCCTGATTATCTGTGTGGCATCCGTCGGTCTGGCGTGAACCCCGTCCCTCATTTGCGGTA
TGAACCGGCCTCCTGGCCGGTTTTGCTTTTGGGGGAGTGCAGATATGCTGACCCACCCAT
GATGAATCGAGACAGCACAAGAT

Métodos de Predicdao

Figura 66: Secéo do resultado da pesquisa gene X regido intergénica
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7.3.3 Gene x Método de Predicao

Para a pesquisa combinada entre gene e método de predicdo, foi utilizado o valor
“two-component regulatory system” para o nome do primeiro e o valor “DNA Stability” para
0 nome do segundo (Figura 67). O resultado foi um arquivo de 5KB gerado em apenas
0.0406501 segundos.

Escherichia coli APEC 01

Familia: Proteobacteria
Reino: Bacteria

Central intermediary metabolism

ginG - fused DNA-binding response regulator in two-component regulatory
system with GInL: response regulator/sigma54 interaction protein

GC: 56,38 %

Comprimento: 358
Direcdo: R
Posicdo: 4371950
Sequéncia:

GATTCACGGCTTGTGTGTAAAGATTGATTATTGAGCGCAAATTGCTGGTATTTTIGCGCTT
TACTGTTCCGATAAGTTCAGTATGATCTTGCCCGGAAAACGGGGAGAGTCATTATGCTGG
AATCAATAATTAATCTGGTATCGAGTGGCGCAGTTGACAGCCACACACCGCAAACTGCTG
TTGCTGCCGTGCTGTGTGCCGCGATGATAGGGCTGTTITAGCTGAAGCTCGTTGTTTACGC
CEGATGCGGAGAAAGTCGTAGGCCTGATAAGACGCAACCAGCGTCGCATCAGGCAATCTT
GTTCTCAGCACATTGATGGCGCTTTCGTTTTCTACTTITGTAAACGAAGCGCCATTCACAA

Métodos de Predicdo

Método de Predigdo: DNA Stability
Percentual de Acerto: 56 %

Posicdo:92
Sequéncia:

CCG

Figura 67: Secdo do resultado da pesquisa gene x método de predicéo

7.4 CONSIDERACOES FINAIS

Mesmo com uma base de dados relativamente pequena, foi possivel efetuar as
consultas propostas e validar os resultados obtidos, tomando por base os valores utilizados
como critérios de pesquisa. Os dados gerados pela exportacdo de arquivos TXT podem ser

visualizados de forma resumida na Tabela 2.
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Tabela 2: Resultados dos testes de exportagdo das consultas em TXT

Critérios de Pesquisa | Dados utilizados Tamanho do | Tempo (em
arquivo TXT |segundos)
Organismo Nome Escherichia coli APEC O1 | 985KB 0.3441264
Reino Bacteria 4147KB 1.4474572
Familia Proteobacteria 3643KB 1.2124185
transcriptional regulator
Gene Nome AsnC 2KB 0.0820257
Funcdo Principal Transcription 50KB 0.0870299
Regido Intergénica Comprimento 100 14KB 0.0330217
Fita Reversa 1775KB 0.7202277
Método de Predicdo | Nome DNA Stability 1067KB 0.2390761
Nome do Organismo + | Escherichia coli W3110 +
Organismo x Gene Funcdo do Gene Signal transduction 13KB 0.0820230
Gene x Regido two-component system
Intergénica sensor histidine kinase +
Nome do Gene + Fita Para a frente 4KB 0.0480179
Gene x Método de
Predicdo two-component
Nome do Gene + Nome | regulatory system + DNA
do Método Stability 5kB 0.0406501
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8 CONCLUSAO

Como o objeto de estudo deste trabalho ja estava em desenvolvimento, foi de suma
importancia o estudo efetuado sobre biologia molecular, que proporcionou a base de
conhecimento sobre a ciéncia abordada pelo projeto. Para fundamentar a relagdo entre
informatica e biologia molecular foi efetuado um estudo sobre bioinformatica, que auxiliou no
entendimento das funcionalidades de diversos portais de proposito similar. Depois de
efetuados estes estudos, o IntergenicDB passou por uma etapa de analises e testes para
conhecer a versdo existente. Com o conhecimento obtido, foi possivel satisfazer todos os
objetivos especificos propostos neste trabalho.

Foram elaborados os requisitos vistos como necessérios para a utilizagdo do portal
em conjunto com a profa. Dra Scheila de Avila e Silva. Alguns deles alteravam
comportamentos existentes visando aprimorar o processo atual, como € o caso do processo de
upload de arquivos, e outros foram elaborados desde a concepcdo, como a area de
administracdo do portal. As ferramentas para a prototipacdo das interfaces, desenvolvimento
da aplicacdo e atualizacdo do banco de dados foram selecionadas de acordo com a
necessidade e as tecnologias utilizadas. Em seguida, foi elaborado um projeto que contemplou
todos os requisitos identificados, especificando o visual das futuras funcionalidades bem
como o0 seu comportamento. Todos os requisitos previstos foram desenvolvidos, alguns
sofrendo modificacbes durante o processo, devido a alguns fatores como a falta de
conhecimento de parte do framework utilizado, e outros foram criados tal e qual foram
projetados. Imprevistos foram encontrados durante o desenvolvimento, 0 que tornou 0 mesmo
mais oneroso do que o esperado, contudo todos foram contornados. Ao final do processo de
desenvolvimento, foram efetuados testes no sistema para validar as novas implementacdes,
em especial na funcionalidade de consulta.

O IntergenicDB tem capacidade de tornar-se um grande portal pois, em relacdo aos
demais portais estudados, possui um tratamento Unico sobre as informacdes relacionadas a
regides intergénicas e promotores. Além disto, as novas funcionalidades proporcionaram ao
IntergenicDB uma série de beneficios como: melhor controle sobre informagdes novas e
existentes; melhor gerenciamento e administracdo do portal, inclusive com possibilidade de
governanga sobre os administradores; maior facilidade de utilizagdo; e maior integridade dos
dados. Por estes motivos, conclui-se que 0 mesmo ja esta apto a ser utilizado pela comunidade

cientifica em estudos sobre promotores.
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8.1 TRABALHOS FUTUROS

Como sugestdo, futuramente podera ser efetuada uma nova carga na base de dados
utilizando os arquivos de outros portal ja existente, como o Genbank ou 0 ENA para ampliar o
conjunto de dados do IntergenicDB. Outra atividade importante a ser desenvolvida, € a
compatibilizacdo do portal com outros navegadores além do Internet Explorer 10. Por Gltimo,
testes mais rigorosos poderdo ser efetuados, especialmente em relacdo a desempenho, quando

0 portal estiver em producdo, com uma base de dados mais desenvolvida.
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ANEXO A - Diagrama de classes do projeto LP.Framework

LP.Framework

Paging

PagedResult Pagelnfo

+ Columns : Dictionary<string string>
+PageResult: IEnumerable<dynamic>
+ CurrentPage : long

+ TotalPages : long

+ Empty() : PagedResult

+ OrderByFields : List<string=>
+PagelNumber: long
+PageSize :int

+WriteTo(writer : StringWriter) : void

DataGatewayFactory

Data
<<interface>> _
IDataGateway IDataModel
I
+ CreateObject() : IDataModel
+ FindObject{object : IDataModel) : IEnL DataModel:

+ FindObjecl(predicate : Predicate) : IEnumerable</DataModel>

+ FindPage(pagelnfo : Pagelnfo, predicate : Predicate) : PagedResult
+GefRelationSelectTerm(searchColumn : String) : String

+ GefRelationSelectPrperty(searchColumn : String) : Propertyinfo

+ FindObjectByld(id - Object) - IDatabiodel

+ AliObjects() : IEnumerable<iDataModel>

+ SaveObject(obj - IDataModel) : void

+ DeleteObject(obj - IDataMadel) : void

+ ObjectExists(abj : IDataModel) : boolean

ForeignKeyAttribute

+ RelationProperty : String

BaseTypeKeyAttribute

+ PropertyName : String

/il \?\

+ GetDataGateway(dataModel . IDataModel) : I[DataGateway
+ GetDataG Name : String) : [DataGateway

+ GetDataGateway(entityType : Type) : IDataGateway

+ GetDataGateway<T>() . DataGateway<T>

<<interface>>
IDbDataGateway

<<interface>>
IDataGateway<T>

+ Connection : IDbConnection

+Create() | T

FriendlyValuePropertyAttribute +CreateCommand()

+CreateCommand(commandTexi . String) : IDbCommand
IDbCommand

+Find(model - T)
+Allf) : IEnumerable<T>

+ PropertyName : String

['5 +Save(obj: T): void
| +Deletefobj - T) : void

<<interface>>

bi-T): b
<<enums=> +Exists(obj: T): boolean

+ Find(predicate : Predicate, pageinfo : Pagelnfo) : IEnumerable<T>
IEnumerable<T>

ITypeConverter

DbDataGateway In;‘_me WEEED OrderB
,l J Y Y

+ ConvertFrom(obj - Object) - void
+ ConvertTo(formatProvider - IFormatProvider) : Object

1P

|dentityAttribute

OrderByFieldAttribute

+Ascint

+Desc @ int + AutoGenerated | boolean

+ Sort: OrderBySort
+ Precedence : int

SimpleQuery

Predicate

SearchPredicateBuilder

+ Empty : Predicate

+Value : OperatorPredicate

+ Where(fieldName : String) : Where
+ Write(predicate : Predicate, output : Text¥Vriter, parameters : IDictionary<string,object>,

void

+ AddlsLike(fieldName : String, value : String) : void

—

OperatorPredicate

IsGreaterThan

AndWhere

I
I |

IsLesserThan
| IsLesserThanOrEqualTo

1

IsLike

| StartsWith | EndsWith | Contains
L 1 L 1 1

)
IsEqualTo EmptyPredicate
—1 e —

IsGreaterThanOrEqualTo

+ AddlisNotLike(fieldName : String, value : String) : void

+ AddContainsAll(fieldName : String, value : String) : void

+ AddDoesNotContainAll(fieldName : String, value : String) @ void

+ AddContains(fieldNlame : String, value : String) : void

+ AddDoesMotContain(fieldName : String, value : String) : void

+ AddStartsWith(fieldMame : String, value : String) : void

+ AddDoesMotStartWith(fieldName : String, value : String) : void

+ AddEndsWith(fieldName : String, value : String) : void

+ AddDoesNotEndwWith(fieldName : String, value : String) : void

+ AddlsEqualTo(fieldName : String, value : Object) : void

+ AddlsNotEqualTo(fisldName : String, value : Object) : void

+ AddlsGreaterThan(fieldlName : String, value - Object) - void

+ AddlisNotGreaterThan(fieldiName : String, value : Object) : void

+ AddlsGreaterThanOrEqualTo(fieldNlame : String, value : Object) : void
+ AddlsNotGreaterThanOrEqualTo(fieldName : String, value : Object) : void
+ AddlsLesserThan(fieldName : String, value : Object) : void

+ AddlsNotL esserThan(fieldName : String, value : Object) : void

+ AddlsLesserThanOrEqualTo(fieldName : String, value : Object) : void

+ AddlsNotL esserThanOrEqualTo(fieldName : String, value : Object) : void
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ANEXO B - Exemplo de arquivo de upload do IntergenicDB

Primary Common Name Primary Gene Symbol JCVI 5° End Primary 5° End Primary 3" End Primary
Sequence Length Primary GC Mainrole Kingdom Family Organism Mame  DNA Molecule
Start_Sequencialntergenic End_Sequencialntergenic Sequencia_Intergenic
Length_Sequencialntergenicconserved hypothetical protein No Data 7186 6342 53.59  Unknown
function Bacteria Proteobacteria Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449
Chromosome Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449 6275 6341
GATCCCGCTGACTGCAGATGTAAAAAAGCCGCTCACAAGGAGCGGCTTTTTGCTGTCTGACTGCGTCGglyoxalase family protein  No Data
7650 731e 61.15 Unknown function Bacteria Protecbacteria Aeromonas salmonicida
subsp. salmonicida A449 Chromosome Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449 7187
7309

AAATCTTCAGGTATCCACATCTGTACATCAGGAAAMATGCCGAACGCTAATCAGGCGTTCGGCATTTTCGTTATTTCAACCCGGCCGACAGTGACACTATCATC
CTTTCAACTGCCAGTGTTTCACGTGGAACATCGEEAGGTGCCTCRCTAACCTGCTGCATTGCCTGTGTTATCATCCTCAAGCCTGATTATCTGGAAALAC
transcriptional regulator, DecR family MNeo Data 8462 7758 68.42 Regulatory functions Bacteria
Proteobacteria Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449  Chromosome Aeromonas salmonicida subsp.
salmonicida A449 7691 7757
GACAGCAGGTAGCGCCATGCTGACGGGGTCGALGCAAATGCGLCCTCCACCAAATCAAGGAGCGTTACYaline-pyruvate aminotransferase
avtA 12672 11425 58.49 Regulatory functions Bacteria Proteobacteria Aeromonas
salmonicida subsp. salmonicida A449 Chromosome Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449

11313 11424
GAAAATGGCCACGAGTATCAACTTTACTCTAAAAMAGCCGGACTGAATTAGACAGAGAGATATCAGGAGGCCCACTAGAATTCCCTTCCGTATCATCATACTGA
AGGGTTGATtwo-component system potassium response regulator KdpE kdpE 16842 15359 55.86

Regulatory functions Bacteria Proteobacteria Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449
Chromosome Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449 15178 15358
GATGTTTCAGCAAGAAGCTGGGCGECAACATTCCCAGCAACCCCACCTEATCGAGACCGAATCCGGTATCGRCTACCGCTTTGTCGGCAGCTGATGTTTCAGCA
AGAAGCTGGEGEATAACCCCCAGCANCCCAGCCTGATTGAAACCGAATCCGRCATCGGCTACCGCTTTATCGGCAGCTGATGTTTC two -component

system potassium response regulator KdpE kdpE 16842 15359 55.86  Signal transduction
Bacteria Proteobacteria Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449  Chromosome Aeromonas
salmonicida subsp. salmonicida A449 15178 15358

GATGTTTCAGCAAGAAGCTGGELGGCAACATTCCCAGCAACCCCACCTRATCGAGACCGAATCCGRTATCGGETACCGCTTTGTCGGCAGCTGATGTTTCAGCA
AGAAGCTGGLEGATAACCCCCAGCAACCCAGCCTRATTGAAACCGAATCCGLCATCGRCTACCGCTTTATCGGCAGCTGATGTTTC two - component
system potassium sensor histidine kinase KdpD  kdpD 18717 16129 63.69  Regulatory functions
Bacteria Proteobacteria Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449  Chromosome Aeromonas
salmonicida subsp. salmonicida A449 16843 16128
AATGGTCCGCATATGGCTCACAGCGATGGCAGAGAGTGCTATTTCCCCTCGCCTCAGCCCTCCCCCAATGTTCGCCTCTGGAGGCTApotassium-
transporting ATPase, C chain kdpC 19359 18844 608.85 Transport and binding proteins Bacteria
Protecbacteria Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449 Chromosome Aeromonas salmonicida subsp.
salmonicida A449 18718 18843
GATGGAGGCAAAGTCCGGCACATACGGCTGGCGATGACCCACATTTTCGAACTGAGCCAGCGGTTRCTCGATAAGGACAATAATGCGTAATGAGGTAAAGGLGG
CAAGTCTGRAGCGGGAGCACTGGpotassium-transporting ATPase, B subunit kdpB 21477 19428  61.85
Transport and binding proteins Bacteria Proteobacteria Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida
A449 Chromosome Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449 19368 19419
AACGACATAGCGGGGETGCAAGCCAGACTTGCATCCCATCAACCTGTTTGGAGCAAGAAAATpotassium-transporting ATPase, A chain
kdph 23227 21545 61.88 Transport and binding proteins Bacteria Proteobacteria
Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A448  Chromosome Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449
21478 21544  GATGAACGACGCCAGCGCGATCACATCACAGATGCCAATGGTCAACTATTTGATACTGGGAGCTTTTCglutathione
oxidoreductase gor 24898 23541  58.51 Energy metabolism Bacteria Proteobacteria
Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449 Chromosome Aeromonas salmonicida subsp. salmonicida A449
23228 23548
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ANEXO C - Diagrama de classes atualizado do projeto IntergenicDB.Data

pkg

AdminGateway

FamilyGateway

UserGateway

GeneGateway

IntergenicDB.Data

AdminGroupGateway ~—
DBDataGateway
UserActivationPendingGateway /‘77

IntergenicRegionGateway

N

\ RoleGateway

AdminGroupPermissionGateway

SimpleSearchGateway

PublicationGateway

PredictorMethodGateway

OrganismGateway

KingdomGateway

IntegenicSliceGateway
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ANEXO D - Diagrama de classes atualizado do projeto IntergenicDB.Business

pkg

User

IntergenicDB.Business

AdminGroup

+Userld [ int

+ Active - Boolean
+ FirstMame : String
+ LastMame : String
+Email . String

+ Password : String

IntergenicDatabaseService

+ AdminGroupld . int

+ Connection : IDbCannection

+ Mame : String

[lh

+ ImportData(importQueue : ImportQueue, importDirectoryPath : String) : int

+ ArrangeData(importQueueld : int) : void
+ Export(organismid - int, output - Text\Writer) - void

+ BuildSglCommand(input - TextReader) : IDbCommand

+ ImportDataFromxmi{input : TextReader) : int

City
+ Cityld : int

+Mame : String
+ State : State

Admin

ImportQueueEntry

AdminGroupPermission

+ PhoneMNumber : String
+ AdminGroupld : int

ImportQueue

+ ImportQueueld : int
+ FileMame - String
+FileSize int

+ Userld - int

UserActivationPending

+Userld - int
+ ActivationKey - String

Family

+MName : String

QOrganism

+ Organismid : int

+ Kingdom : String

+ Family - String

+ Name : String

+ DnaMolecule : String

Kingdom

+ MName : String

+ ImportQueueEntryld : int
+ ImportQueueld : int

+ GenelMame : String

+ GeneSymbol . String

+ AdminGroupPermissionld : int
+ AdminGroupld : int

+ Permission : int

+ Key: String

<<gnums=:=

IntergenicRegionStatus

+Forward : int
+ Backward : int

+ GeneTape3Address . String

+ GeneTapeSAddress : String

+ GeneGCPercentage : float

SimpleSearch

+ GeneMainRole : int

+ Organismiingdom : String

+ OrganismFamily - String

+ Organismiame : String

+ OrganismDMNAMolecule : String
+IntergenicRegionLength : int

+ IntergenicRegionSequence : String
+ IntergenicRegionTape3Address : int
+ IntergenicRegionTape5SAddress : int
+ IntergenicRegionStatus : char

Gene

+ Geneld : int

+Name : String

+ Symbaol - String

+ Roleld : int

+ Tape3Address : int

+ Tape5SAddress : int

+ GCPercentage : float

+ Organism : Crganism
+IntergenicRegion : IntergenicRegion(]

Country Role

IntergenicRegion

+ Countryld : int + Roleld: int

- GeneGCPercentage : float?

- Geneld: int?

- GeneMainRole : String

- Genelame : String

- GeneRoleld : int

- GeneSymbol - String

- GeneTape3Addrass - int?

- GeneTapeSAddress : int?

- IntergenicRegionld : int

- IntergenicRegionSequence - String

- attribute4 : int

- IntergenicRegionSize © int?

- IntergenicRegionSizeFrom : int?

- IntergenicRegionSizeTo « int?

- IntergenicRegionSlicedSequence | Boolean
- IntergenicRegionTape3Address : int?

- IntergenicRegionTape5Address - int?
- IntergenicRegionTapeDirection : String
- IntergenicRegionTapePosition : int?

- Kingdoms : IEnumerable<Kingdom:=

- OrganismDnaMalecule : String

- OrganismFamily : String

- Organismid : int

- OrganismKingdom : String

- OrganismMame . String

- PredictioniMethodiName : String

- PredictioniMethodHitPercentage : float?

+ Tape3Address : int
+ Tape5Address : int
+ Sequence : String
+Length :int

+ Status : IntergenicRegionStatus
+ IntergenicSlice : IntergenicSlice[]

+ Gene : Gene

+Mame : String + MName : String

IntergenicSlice

PredictorMethod

+ IntergenicSliceld : int

+ Sequence : String

- IntergenicRegion : IntergenicRegion

- PredictorMethods : PredictorMesthod[]

Publication

State

+Publicationid . int
+ Author : String
+ Title - String

+PublishDate - CustomDateTime

+ City : City
+ Link String

+ Complementaryinfo - String
- PredictorMethod : PredictorMethod

- PredictorMethodid : int

+MName : String

+ HitPercentage : float

+ Info : String

- Publication : Publication(]

- IntergenicSlices : IntergenicSlice[]

+ Stateld : int

CustomDateTime

+ Mame : String
+ Symbol ; String

+ Country - Country + StringValue :

+ Value : DateTime

String

+ ConvertFrom(obj : Object) : void
+ ConvertToiformatProvider : IFormatProvider) : Object

ANEXO E - Diagrama de classes atualizado do projeto IntergenicDB
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IntergenicDB

Controllers

SessionController

AdministrationController

# SessionManager : ControllerSessionManager

AN —

+Index() : ActionResult
+Maintenance(key : String) : ActionResult
+ Maintenance(viewModel : MaintenanceViewlViodel) : ActionResult
+ Delete(key : string, idToDelete : int) : ActionResult

+Load(key : string, idToLoad : int) : ActionResult

+ LoadAdminGroup(idToLoad : int) : ActionResult

+ DownloadimportQueueFile(fileld : int) - ActionResult

+ ProcessQueue(id : int) : ActionResult
+ LoadUser(idTolLoad : int} : ActionResult
+ LoadHugeData(key : string, idTolLoad : int, propertyhlame : String) : ActionResult
+ GetGridViewWithPageData(key : string, pageNumber : int, searchColumn : string, searchValue : String) : ActionResult
+ GetPickListPageData(key : string, pageNumber : int, searchColumn : string, searchValue : String) : ActionResult

+ PickListAutoComplete(key : string, propertyName : string, term : String) : ActionResult

+ LoadPickListValue(key : string, propertyName : string, id : String) : ActionResult
+ Save(string key : int, model : IDataModel) : ActionResult

DefaultController

AccountController

+
+
+
+
+
+
+
+

+ Help() : ActionResult
+Index() : ActionResult

+ Search() : ActionResult
+ Search(format: String, model : SimpleSearch) : ActionResult
+Upload() : ActionResult

+ Upload(file : HitpPostedFileBase) : ActionResult
+News(viswivodsl : NewsViewModel) : ActionResult

About() : ActionResult

AutoCompleteFamily(term : String, pageSize : int) : JsonResult
AutoCompleteGene(term : String, pageSize : int) : JsonResult
AutoCompleteGeneSymbol(term : String, pageSize : int) : JsonResult
AutoCompleteKingdom(term : String, pageSize : int) : JsonResult
AutoCompleteOrganismiterm : String, pageSize : int) : JsonResult
AutoCompleteRole(term : String, pageSize : int) . JsonResult
AutoCompletePredictorMethod(term : String, pageSize : int) : JsonResult

+LogOn(): ActionResutt

+LogOn(model : User, url: String) : ActionResult
+LogOnAdmin(model : Admin) : ActionResult

+ SignUp() : ActionResult

+ SignUp(model : User) : ActionResult

+ Activate(activationiey : String) : ActionResult

+ ChangePassword(viewModel : int) : ChangePasswordViewlViodel

1

MenuGroup

+ ltems : List<Menitemn=>

Views Models
Login | AdminGroupCatalog ” CityCatalog | | CountryCataIagl Search News | OrganismCatalog | LocableObject
I 11 ] | | ——— +Key sting  K——
+ Name : String

RoleCatalog | | PublicationCatalog | |

ImportQueueMaintenance | Index | Maintenance
I

| | UserCatalog |
1|
1L

i

StateCatalog PredictorMethodCatalog

IntergenicRegionCatalog

GeneCatalog

Menultem

<<enum>>
PermissionValue

| DialogContainer |
I 1

Help | [ maintenancecriaview | [ searchResutts
I ] I ]
L | |

+ImageSource | String
+Permission: PermissionValue

+ View :int
+ Create " int
+Edit:int

+ Delete - int
+ Allzint

Services

<<Static>>
LanguageProvider

+ GetlanguageFromHeader(acceptLanguageHeader : String) : String

ViewModel

ChangePasswordViewModel

MaintenanceViewModel

+ CurrentPassword : String
+NewPassword : String
+ PasswordConfirmation : String

+ IdToDelete : Object
+ Key : String
+ Page :int

MenuProvider

+ LoadMenu(permissions : List<AdminGroupPermission=) : ListsMenuGroup=>

+IsWalid{user : User) : boclean
+ ApplyNewPasswordTo(user : User) : void

ControllerSessionManager

+ CurrentUserisAdmin() : boolean

+ GetCurrentUserPermissions() : List<AdminGroupPermission=

+ GetAdminPermissions{admin : Admin) : List<AdminGroupPermission>
+ GetSessionUser() : User

+ |sAuthenticated() : boolean

+ GetCurrentUserPermissionFor(key : String) : AdminGroupPermission

NewsViewModel|

+ Result: PagedResult
+ SearchCriteria : String
+ SearchValue : String

1

Helpers

<<Staticz>
GlobalizationHelper

+ GetLocableString(value : String)

string

90




ANEXO F — Processo de instalacdo do IntergenicDB

Neste anexo sera demonstrado o processo de instalacdo do IntergenicDB em um

servidor web Microsoft Internet Information Services 8.

Instalacdo do MySQL

O armazenamento dos dados do IntergenicDB ¢é efetuado em um banco MySQL, e
por este motivo o mesmo deve estar instalado no servidor. A distribuicdo do MySQL que sera
utilizada é a MySQL Community Server™ por ser totalmente gratuita.

Ao executar 0 instalador, serd apresentado um wizard® de instalacido que
possibilitard informar os componentes que serdo instalados e um usuario e senha para
administracdo. Para a instalacdo de componentes pode ser utilizadas as configuracdes padrao
existentes (Figura 68).

i MySQL Server 5.5 Setup k= - o IEl

Custom Setup

Select the way you want features to be installed.

Click the icons in the tree below to change the way features wil be installed.

Install MySQL Server
= ~ | Client Programs
(=3 ~ | Debug binaries
Development Components

Debug Symbols This feature requires OKB on your
Server data files hard drive. Tthas 0 of 2
subfeatures selected. The
subfeatures require OKB on your
hard drive.

Reset Disk Usage Back Cancel

Figura 68: Wizard de instalacdo do MySQL Community Server

Ao clicar no botdo Next, sera exibida outra janela apenas solicitando a confirmacao
da instalacéo.
Quando instalado, 0 MySQL ird executar como um Windows Service’® e estara

disponivel mesmo que o usuério ndo esteja autenticado no servidor (Figura 69).

"% http://www.mysgl.com/downloads/mysql/
71 . s P . ~ . ~
Wizard: Ferramenta que utiliza um método passo-a-passo para efetuar a instalagdo de uma aplicagao.
2 Windows Service: AplicagOes de longa duragdo que executam em suas proprias sessdes do Windows,
independente do usuario.
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Arquivo  Aio  Exibir  Ajuda
e | FEc: HE >80

% Servigos (local)

|
B

MysQL Nome Descrigio Status Tipo de Inicializagio  FazerLogon como ™
% KtmPtm para Coordenador de Transagdes Distribuidas Coordena tr... Manual (Inicio do Ga... Servigo de rede

E:La;;;i:fi:u Qh Listener Adapter do Net.Msmg Recebe soli..  Em Execugdo Automiatico Servigo de rede

Reiniciar o servigo 4 Listener Adapter do Net.Pipe Recebesoli.. EmExecugio  Automitico Senvico local
' Listener Adapter Net.Tep Recebe soli..  Em Execugdo Automiético Servigo local
% Log de Eventos do Windows Esseservigo.. EmExecugio  Automético Senvigo local
% Logon de rede Mantém u... Manual Sistema local
% Logon secundério Ativa 2 inici.. Manual Sistema local
% Logs e slertas de desempenho OsLogs e A Manual Servigo local
Q%Mapeador da Descoberta de Topelogia da Camada de Link Cria um Ma... Manual Servigo local
% Mapeador de Ponto de Extremidade RPC Resolveide.. EmExecugio  Automatico Senvico de rede
‘S-;:;Macamsmo de Filtragem Basica O Mecanis...  Em Execugdo Automiético Servigo local
‘.C;;;J,Médulos de Criagdo de Chaves IKE e AuthIP do IPSec O servigo IK..  Em Execugdo Automético (Inicio d...  Sistema local

Em Execugdo Manual Sistema local

ice Source Engine Salva os arq.. Manual Sistema local

% Office Software Protection Platfarm Office Soft...  Em Execugdo Manual Servigo de rede

7, Otimizador de unidade Ajuda o co... Manual Sistema local

% Pesquisador de Computadores Mantému.. EmExecugio  Manual (Inicio do Ga... Sistema local

5 Plug and Play Permite que.. Em Execugdo Manual Sistema local

5 Politica de Remogo de Cartio Inteligente Permite con.. Manuzl Sistema local

4 Propagagde de Certificado Copia certifi.. Em Execugio  Manual Sistema local v
2 >

Estendido / Padrio /

Figura 69: Janela de servicos do windows (Windows Services)

Neste momento apenas o servidor estara instalado, porém ainda € necessaria uma
ferramenta que permita administrar os bancos de dados no mesmo, utilizando linguagens
DDL e DML. Para isto, é necessario instalar um pacote de ferramentas do MySQL chamado
MySQL GUI Tools" (Figura 70).

Custom Setup
Select the program features you want installed.

Click on an icon in the list below to change how a feature is installed.

Feature Description

Common Components
Po Database querying application

MySOL Administrator
MyS0L Query Browser
MySQL Migration Toalkit
Language Support

This feature requires OKEB an
your hard drive.

Figura 70: Instalacdo do MySQL GUI Tools

7 http://dev.mysgl.com/downloads/gui-tools/5.0.html
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Neste pacote esta disponivel a ferramenta MySQL Query Browser, que sera utilizada
para executar os Scripts de criacdo do banco de dados (Figura 71).

i MySQL Query Browser - Connection: root@localhost:3306 / IntergenicDB P
Arquivo Editar View Query Script Ferramentas Janela Ajuda
\ _ ) ) a y . Y y y Y .y —_
© Resultset 1 Schemata
b
v
1 -
3 information_schema
L3 intergenicdb
[3 mysql
L3 perfarmance_schema
3 test
Syntax

Data Definition Statements

Data Manipulation Statements
MySOL Utility Statements

MySQL Transactional and Locking ...
Database Administration Statements
Replication Statements

5QL Syntax for Prepared Statements

Figura 71: MySQL Query Browser

Com esta ferramenta, é possivel criar um banco de dados para o IntergenicDB, e
executar 0s scripts para criar tabelas (tables), visbes (views) e procedimentos armazenados
(stored procedures). Ao final deste procedimento, o MySQL estara disponivel para ser

utilizado.
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Instalagdo da aplicagéo

O primeiro passo garantir que a instalacdo ocorra com éxito, é verificar se algum
pool de aplicativos do servidor esta executando no modo de pipeline integrado™ e a verséo do
Microsoft .Net existente é a 4.0 (Figura 72). Para isto, deve ser utilizado o gerenciador do

Internet Information Services localizado nas Ferramentas Administrativas do Windows.

Conexdes

Q;;I' Pools de Aplicativos

€5 DOUGLAS-NOTE (DOUGLAS-NOTE\D I
! L \Douglas) Esta pagina permite que vocé exiba e gerencie a lista de pools de aplicativos no servider. Os pools de aplicativos sdo asseciados a

processos de trabalho, contém um ou mais aplicativos e fornecem isolamento entre aplicativos diferentes.

-2} Pools de Aplicatives
&) Sites

Filtro: E| Ir -\ Mostrar Tude | Agrupar por: Nenhum Agrupamento
Nome B Status Versdo de ... Modo dePipel.. |dentidade Aplicativos
(L RET VS iniciade V20 integrado ApplicationPaciid.. 0
L} NET v2.0 Classic Iniciado  v2.0 Classico ApplicationPoolld... 0
£} NET w45 Iniciado  v4.0 Integrado ApplicationPoolld... 0
1} NET v4.5 Classic Iniciado  v4.0 Classico ApplicationPoolld... 0
) Classic .NET AppPool Iniciado  v2.0 Classico ApplicationPoolld... 0
;’Defau\tAppPoo\ Iniciado w40 Integrado ApplicationPoolld... 3

Exibico de Recursos | Bxibicio de Contelido

Figura 72: Pools de aplicativos do 1S 8

Em seguida, deve ser efetuada a publicacdo da website para a pasta root padréo do
1S (c:\inetpub\wwwroot\). Para isto, deve ser aberta a solugdo do IntergenicDB no Visual
Studio e selecionado o projeto principal (IntergenicDB). Com 0 mouse sobre o projeto
selecionado, deve ser clicado com o botdo direito do mouse e selecionada a opcao Publish
(Figura 73).

74 Pipeline Integrado: Habilita o ASP.Net a participar do processamento das requisicdes recebidas pelo IIS.
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Selution Explorer (master)

@ o--QaBD &M

T \  Search Selution Explorer (Ctrl+¢) -
\
\ ala] Solution 'IntergenicDb’ (7 projects)
bcdal lotergenicDb

g Build rgenicDb.Business
Rebuild rgenicDb.Data
Chear rgenicDb.Data. Test

) ergenicDb. Util

€  Publish... k- hework
Run Code Analysis Framework Test
Convert to Web Application

gk View in Page Inspector Ctrl+K, Ctrl+G

maip, sse|)

Figura 73: Publicacdo no Microsoft Visual Studio

Apds selecionada a opgdo Publish, sera aberta uma janela para configurar a

publicacdo (Figura 74). Nesta janela, é possivel selecionar um profile (utilizado para

armazenar preferéncias de publicacGes anteriores), configurar a saida da publicacdo em

Connection, efetuar as configuracdes de compilacdo da publicacdo em Settings, e observar um

Preview da publicacdo.

Publish Web

2 < |

Connecticn
Settings

Preview

@' Publish web application

Publishing to Windows Azure?
D rofile or sign up for a free account

ownload your publishin

For other hosting options, visit our web hosting gallery

Select or import a publish profile

IntergenicTest b

Manage Profiles...

<Prec | Net> || publish ||

Close

Figura 74: Configuracdo da publicacéo
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Acessando a opcdo Connection, serd possivel definir o método de publicagdo
indicando se a mesma ocorrera no sistema de arquivos do proprio computador, se sera para
um servidor FTP ou se serd gerado um pacote para instalacdo no servidor Web. Para este

exemplo de instalacdo, sera utilizada a opgao “File System” (Figura 75).

Publish Web E
@ Publish web application

Profile IntergenicTest
C cti
Settings
Preview

Target location: |C:\inetpub\mwvroot\lntergenicDB ||Z|

Destination URL:  |e.g. hitps//www.contoso.com

| <Pev || Net> || Publish || Close

Figura 75: Tela da op¢do Connection

Outro ponto importante é definir o campo Configuration como “Release” na opgao
Settings. Isto fara com que a compilacdo do produto para a publicacdo ocorra utilizado
otimizacGes do compilador.

Depois de finalizada a configuracdo basta clicar no botdo Publish. Isto fara com que
0 Visual Studio compile a aplicagdo e copie o resultado para a pasta informada em “Target
Location”.

O ultimo passo é transformar a pasta publicada em aplicacdo no IIS. Para efetuar este
procedimento, € necessario selecionar a pasta publicada anteriormente na arvore de conexdes
do IIS, clicar com o botdo direito na mesma e selecionar a opgao “Converter para Aplicativo”

(Figura 76).
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Argquive  Exibir  Ajuda

Conexiies

# g Pagina inicial Default Web Site

-9 DOUGLAS-NOTE (DOUGLAS-NOTE\Douglas)

Filtro: - Ir - Mostrar Tudo | A 2 A LIRS
[} Pools de Aplicatives iltro: r % ostrar Tudo  Agrupar por: Area
-8 Sites ASP.NET

4 [@) Default Web Site |

sy R L 5 &
> -| aspnet_client vi ab| ? Q// =
>{ | Inter ne

o o Chave do Compilagdo do  Configuragdes Email SMTP
b [ Interg 21 Explorar Computador NET do Aplicativo

3 - B 2 “

Niveis de Paginas de Erro Paginas e Perfil do NET Provedores Regras de
Confianga ... do MET Controles

Autorizagdo ...

Estado da Sessdo Fungdes do [MET
Editar Permissdes...

Converter para Aplicativo |

fo]

Adicionar Aplicativo...

=

Adicionar Diretdrio Virtual...

Gerenciar Pasta

ET
k3 Atualizar
2 Alternar para Exibicdo de Contetido ito
Editer de
Configuragdes
115

2 N = E - | g 8
ASP Autenticagdo  Cabegalhos de

Cache de Saida CaGl Compactagdo  Cenfiguragdes

de S50

= = ., It M |
Documento Filtragem de Filtros 1SAPI Log Mapeamentos Médulos
Padrio Solicitagdes de Manipulador

Resposta HTTP

Paginas de Erro

P

P4 =0 @7 g:J.Ls f_“.b S

Exibigdo de Recursos || 2 Exibigde de Conteddo

Figura 76: Converter aplicativo no 1S

Durante a conversdo do aplicativo, serdo solicitadas algumas configuracfes para a

conversdo. E neste momento que o pool de aplicativos configurado anteriormente devera ser
selecionado (Figura 77).

Adicionar Aplicativo ?

Mome do site: Default Web Site
Caminho: /

Alias: Pool de aplicativos:

DefaultAppPool

| IntergenicDB

Selecionar...

Exemplo: vendas

Caminho fizico:

Chinetpub\wwwroot\IntergenicDB

Autenticacdo pass-through

Conectar comao... Testar Configuragées...

[] Habilitar Pré-carregamento

Figura 77: Configuracdes de Adicao de Aplicativo
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O dltimo passo a ser executado, € a configuragdo do banco de dados no
IntergenicDB. Para isto, deve ser aberta o arquivo Web.config, existente na pasta publicada
anteriormente, e incluir as informacfes necessarias para a conexdo com o banco de dados

(Figura 78).

<configurationz
<connectionstrings:
<add name="LP.Framework.Properties.Settings.ConnectionString™
G%J connectionstring="server=localhost;User Id=root;password=admin;
Persist Security Info=True;database=intergenicdb;
Allow User Variables=True;Use Procedure Bodies=false;"
providerName="My5ql.Data.My5qlClient™ />
</connectionStrings:

lcappSettings>...</appSettings3|

ystem.web. .. < /system.web?

R
| =

lcsystem.webServers. ..</system.webServers

lcruntime>. .. </runtimes|

l<location path="~/Default/Uploa”>...</location>
<fconfigurationz

Figura 78: Configuracéo da conexao com o banco de dados

A informacdo mais importante nesta configuracdo € a connectionString (A). Nela é
informado o endereco do servidor, o identificador do usuario que serd utilizado para a

conexdo, a senha deste usuario e 0 nome banco de dados que sera conectado.
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Para testar o resultado da instalacdo do IntergenicDB, deve ser selecionada a opgao

“Procurar” no gerenciador do IIS (Figura 79).

Arquive  Exibir  Ajuda

Conexdes L. L. .
e 9 Pagina inicial /IntergenicDB
L] 15,
-85 DOUGLAS-NOTE (DOUGLAS-NOTE\Douglas) =
4 ouglas] . .
Filtro: - Ir = sy Mostrar Tudo A 2 - [58]~
12 Pools de Aplicatives iltro: r % ostrar Tude  Agrupar por: Area
-8 Sites ASP.NET A A
4 & Default Web Site ) ;l? & = g .
| aspnet_client ab| ¢ N =
> [ EE Intergeni Chave do Compilagdo do  Configuragdes Email SMTP  Estado da Sessdo Fungdes do MET
o[ F Intergeni i Explorar Computador .NET do Aplicative
Editar Permissdes... q r] »
:” Adicionar Aplicativo... = = &i)
- - = = Niveis de Paginas deErro Paginas e Perfil do JMET Provedores Regras de
@l Adicionar Diretério Virtual... Confianga .. do [NET Controles Autorizagdo .
Gerenciar Aplicative Procurar |
i Atualizar Configuragdes Avangadas...
XK Remover
(= Alternar para Exibicdo de Contelddo A
Editer de
Configuragtes
115 ~
= - _
S € ¢ @ 94 4§
Autenticacio  Cabecalhosde  Cache de Saida CcaGl Compactacde  Configuragdes
Resposta HTTP de 551
= = |!
@ = &J‘ & 59)
Documento Filtragem de Log Mapeamentos Moédulos Paginas deErro Pesquisa no
Padrio Solicitagdes de Manipulador Diretdrio
= = -
P54 =0 e, B G v
[=] Exibicio de Recursos |2 Exibigdo de Conteddo

Figura 79: Teste da instalagéo

99



