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APRIMORAMENTOS DA INTERFACE G’RAFICA PARA A INT’EGRA(}AO DE
SOLUGOES PARA RECONSTRUGAO DE ARVORES FILOGENETICAS - IGRAFU
2.0.

RESUMO

Este projeto teve como objetivo o desenvolvimento de uma interface grafica
do tipo front end para os diferentes programas de reconstrugdo de arvores
filogenéticas que estdo sendo desenvolvidos no laboratério de bioinformatica da
UESC e para alguns dos mais importantes programas de dominio publico, gerando
assim uma ferramenta de facil utilizagdo para profissionais nao especialistas em
computacdo, a qual pode ser utilizada tanto em ambiente de cluster, como em
ambiente desktop.

Palavras Chaves: Engenharia de software, Bioinformatica, Reconstrucéo de Arvores
Filogenéticas, Desenvolvimento de ferramentas graficas em JAVA.
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1 INTRODUGAO

A diversidade bioldgica, ou seja, as diferengas entre os grupos de organismos
€ entendida hoje como o resultado do processo de evolugédo. Os seres vivos nao
sdo entidades estaticas, mas se transformam ao longo de geragdes sob influéncia
do meio. Uma arvore filogenética € uma representacao grafica em forma de arvore,
com vertices e arestas, em que todos os individuos nela presentes partem de um
ancestral comum, a raiz. Cada aresta da arvore representa uma mutagdo na
espécie, cada vértice, um ponto na escala evolutiva, e cada folha uma espécie
diferente. A proximidade entre as folhas indica que aquelas espécies tém uma certa
proximidade evolutiva.

O objetivo da andlise filogenética é inferir a relagdo evolucionaria correta
entre trés ou mais espécies contemporaneas de dados de sequéncia (pode ser de
aminoacidos, nucleotideos, codons, etc.) de membros representativos de cada
espécie (SCHADT et al.,1998). As arvores filogenéticas sado importantes para
compreender a histéria evolutiva das espécies, ajudar no desenvolvimento de
vacinas, predicdo de novos genes, estudo da biodiversidade, entendimento da
biologia macrobiana, usos biotecnolégicos como na ajuda de produgdo de novas
drogas para propositos agricolas e médicos, etc.

O desenvolvimento de uma ferramenta de reconstrucdo de arvores

filogenéticas para a Universidade Estadual de Santa Cruz é de extrema importancia
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para as pesquisas nas areas de genética molecular e bioinformatica, ja que, a
medida que essas pesquisas avangcam, principalmente no estudo da biodiversidade
da mata atlantica, novas espécies sdo descobertas. Por isso é fundamental realizar
o estudo das relagdes dessas espécies com outras ja existentes. De maneira geral,
utilizar uma ferramenta computacional com uma interface grafica amigavel facilita
muito o trabalho final do usuario, visto que o tempo de trabalho sera reduzido, os
resultados finais serdo melhor visualizados e o entendimento geral do problema
podera ser melhor estudado. Neste caso, particularmente, onde os principais
usuarios desta ferramenta serdo profissionais nao especialistas na area de
computacéo € de extrema necessidade o desenvolvimento de uma interface grafica

facil de manipular e totalmente auto-explicativa.

1.1 Area de Atuagio

A area de atuacdo é a bioinformatica, focado em reconstrucdo de arvores
filogenéticas.

1.2 Identificagao do problema

Para a reconstrugcao de arvores filogenéticas existem varios métodos como
Parciménia, Distdncia e Maxima Verossimilhanga e estes métodos podem ser
desenvolvidos utilizando diferentes técnicas como heuristicas préprias ou algoritmos
estatisticos, como por exemplo, algoritmos genéticos (SCHADT et al., 1998;
GUINDON et al. 2003; PRADO 2001; SCHMIDT, 2003). Atualmente, existem varios

programas disponiveis para realizar reconstrucao de arvores filogenéticas. Cada um
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deles pode incluir mais de um método e mais de uma técnica. Como
exemplos desses programas, temos: Fastdnaml, Phyml, Ptp, Paml, DiGrafu, etc. A
maioria deles ndao tem uma interface grafica ou quando a possui € uma interface

rudimentar, que nao dispde de muitas facilidades para o usuario.

Ter uma interface grafica, na qual envolva os principais programas utilizados,
além de mecanismos de bootstrap, visualizacdo e execucio de alto desempenho, é

muito importante para a evolugao das pesquisas na area da bioinformatica.

Além disso, um dos desafios nas pesquisas de reconstrugdo de arvores
filogenéticas € desenvolver uma ferramenta que leve em consideragao um numero
muito grande de sequéncias; sendo assim, também é muito importante desenvolver
algoritmos que permitam realizar uma visualizagdo amigavel para arvores muito

grandes (SANDERSON et al., 2003).

1.3  Objetivos

a) Geral

Este projeto tem como objetivo fazer uma reengenharia de software além de
continuar o desenvolvimento da IGrafu, a qual € uma interface grafica para os
diferentes programas de reconstru¢do de arvores filogenéticas que estdo sendo
desenvolvidos no laboratério de bioinformatica da UESC e para alguns dos mais
importantes softwares livres existentes, bem como incluir uma melhor visualizagéo
de arvores filogenéticas na tela, gerando assim uma ferramenta de facil utilizagao

para profissionais néo especialistas em computagao.
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b)

Especificos

Disponibilizar o calculo de bootstrap para todos os softwares que
forem inclusos a IGrafu 2.0, através dos programas Seqgboot e
Consense que serao adicionados a IGrafu 2.0;

Desenvolver um software destinado a ambientes de Clusters de alto
desempenho e ambiente desktop, levando-se em conta que a IGrafu
2.0 é destinada a ambientes Linux;

Desenvolver interface grafica para os principais programas de
reconstrucao de arvores filogenéticas que utilizam os métodos:

o Distancia: Programa DiGrafu.

o Maxima Verossimilhanga: Programa Phyml.

Implementar o sistema com suas principais funcionalidades na
linguagem JAVA,;

Disponibilizar ao fim do projeto o instalador do software |Grafu 2.0
(Interface Gréafica do Grupo de Reconstrucdo de Arvores Filogenéticas
da UESC) contendo todos os programas que necessita para ser

executado.
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14 Metodologia

Para o desenvolvimento da IGrafu 2.0 sera adotada a metodologia de
processo RUP (Rational Unified Process). (PAULA FILHO, 2003; SEABRA JUNIOR,
2001), mais especificamente a metodologia iterativa, que consiste de uma fase de
inspecao, escolha e desenvolvimento das iteragdes e, finalmente, a integracao total

da interface (LARMAN, 2007).

O software foi desenvolvido seguindo o paradigma de programacéo orientada
a objetos (POO), sendo adotada para a implementagdo a linguagem de

programacgao Java.

O documento de Requisitos de Software sera escrito e modelado com a ajuda
da IDE (Integrated Development Environment) para modelagem de dados JUDE

(Java and UML Developers' Environment).

A codificagdo da IGrafu 2.0 contara com o auxilio da IDE (Integrated
Development Environment) para desenvolvimento Eclipse, da APl (Application

Programming Interface) a linguagem utilizada sera JAVA da Sun Microsystems.
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1.5 Cronograma de Execugao

Tarefa Agosto | Setembro | Outubro | Novembro | Dezembro

Elaboracao do
pré-projeto de X
Estagio

Fase de inspecao X

Fase de

desenvolvimento X X X

das iteracoes

Integracdo e Teste
total da IGrafu 2.0 X X

Elaboracao do

relatério de X X X X X

estagio curricular

Tabela 1 — Cronograma de execugao

1.6  Justificativa e Contribuigoes

O software a ser desenvolvido sera projetado e dividido de acordo com as
solicitagcbes da orientadora deste projeto Martha Ximena, a qual possui vasta

experiéncia na area de bioinformatica.

A utilizagdo dos programas a serem incorporados a IGrafu através de uma
interface grafica amigavel, totalmente transparente para o usuario e de facil
utilizacdo, tanto para a entrada de dados quanto para visualizacdo dos resultados
gerados ajudara muito os profissionais que os utilizam, pois estes sdo n&o-
especialistas em computagao, o que muitas vezes dificulta o seu uso dos programas

em modo texto (console Linux).
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1.7

Organizagao Deste Relatorio

Este relatdrio dividi-se da seguinte forma:

Capitulo 1 — Introdugdo: Faz o leitor ter uma visdo geral sobre o estagio, o
problema abordado, os objetivos, um resumo da metodologia aplicada e a
justificativa de o fazé-lo.

Capitulo 2 — Fundamentos Tedricos: Aqui temos em profundidade os conceitos
determinantes para a realizagdo da tarefa a qual o estagio se propbs a cumprir,
como bioinformatica, métodos filogenéticos, arvores filogenéticas e bootstrap.

Capitulo 3 — Ferramentas e Métodos: Guia de todas as ferramentas usadas no
processo e de todos os meétodos aplicados.

Capitulo 4 — Composicao do Software: Possui uma lista de programas que
compdem a IGrafu e uma breve descrigdo de cada um.

Capitulo 5 — Desenvolvimento: Explica toda fase de desenvolvimento do
software.

Capitulo 6 — Testes: Mostra como ocorreram os testes da IGrafu 2.0.

Capitulo 7 — Resultados e Conclusdes: Todas as observacdes do autor a cerca
do processo e suas conclusoes.

Capitulo 8 — Trabalhos Futuros: Expectativas futuras para continuidade deste
projeto.

Referéncias — Ligagao do texto as suas fontes.
Apéndice 1 — Especificagdo de Requisitos de Software.

Apéndice 2 — Telas do Sistema e Controles de Navegacao.
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2 FUNDAMENTOS TEORICOS

2.1 Bioinformatica

A bioinformatica (ou biocomputagdo) € a combinagdo dos conhecimentos
quimicos, fisicos, biolégicos, da engenharia genética e da ciéncia da computacgao,
ela consiste na utilizagdo dos meios computacionais para analisar as moléculas
(principalmente de DNA), combinando com modelos matematicos e utilizando
também a estatistica para interpretar e analisar os problemas biolégicos em
questéo.

Para que tenha um resultado satisfatério, a bioinformatica integra
essencialmente a Engenharia de Software, ja que é necessario o desenvolvimento
de softwares para tratar todos dados ja existentes e identificar os genes, além disso:
prevéem a configuragao tridimensional das proteinas, na identificagao dos inibidores
de enzimas, na simulagao de células, agrupamento de proteinas, na montagem de
arvores filogenéticas e analisar todos os experimentos da expressao génica.

A partir dos projetos genoma, a bioinformatica comegou a se destacar, na
década de 1990, produzindo volumes intensos de informacgdes, ela utilizou a ajuda
da internet para compartilhar dados e também do desenvolvimento da Informatica
(Computacéo), em relagdo a produgédo de processadores mais rapidos e também
mais memorias, fatores que foram decisivos nos avangos e consolidacdo da

bioinformatica no meio cientifico.
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Segundo uma pesquisadora do LNCC (laboratério Nacional de Computagéo e
Estatistica), “A Bioinformatica € uma das areas que mais vai crescer, pois € uma

area multidisciplinar que vai formar um profissional com essa dupla visédo.”.

2.2 Métodos Filogenéticos

2.2.1 Maxima Verossimilhanga

O método de MV baseia-se na reconstrugao filogenética através da busca por
uma arvore que maximize a probabilidade dos dados observados. Neste sentido, o
método de MV calcula as probabilidades associadas a diferentes topologias e cada
uma delas com as variagdes nos tamanhos dos ramos, considerando o0 modelo

evolutivo escolhido.

2.2.2 Distancia

O método de Distancia funciona basicamente em dois passos, sendo que o
primeiro deles é a reducido das variacdes entre seqiéncias alinhadas a valores de
distancia dispostos em uma matriz. No segundo passo, estes valores sao utilizados
na reconstrugédo filogenética. Um dos métodos de distédncia mais comuns é a
chamada distancia p, que expressa o numero de sitios variaveis entre duas

sequéncias com relagao ao total de sitios comparados.
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2.3 Arvore Filogenética

Uma arvore filogenética ou cladograma, por vezes também designada por
Arvore da Vida, é uma exibicdo em forma de uma arvore das relagdes evolutivas
entre varias espécies ou outras entidades que podem ter um antepassado em
comum. Em uma arvore filogenética, cada nodo com descendentes representa o
mais recente antepassado comum, e o0s comprimentos dos ramos podem
representar estimativas do tempo evolutivo. Cada nodo terminal em uma &arvore
filogenética € chamado uma unidade taxondémica. Nodos internos geralmente séo
chamados de Unidades Taxondmicas Hipotéticas. As arvores filogenéticas sao
confeccionadas a partir de uma matriz contendo os dados disponiveis (morfoldgicos,
quimicos ou genéticos) sobre os taxons estudados. Estes dados sdo comparados, e
os taxons agrupados pelas semelhangas e diferengas entre si em clados’. Na figura

1 abaixo temos um exemplo da representagao grafica de uma arvore filogenética.

Bacteria Archaea Eucaryota
Green
Fllamanious P
Spirocheten bacieria Entamoebas “":1_,'1‘:__ Anvirnls
\ Gram | ! it L
I". pnsl'.wosl ! JI’_
Proteabaciesa | | A= Planis
Cyanobactoria _ \ | | e H;?_J_f ™ Ciliates
Planctomycos l | Meermoprofous | \ S g o bl
. = 1 i, Fiapeiaies
e l | Pyrodicticany | % 2 {,f'z%__""*-._x
Eu:l:-:-ﬂ.ln'ur.‘s_\_\_\_\__ q""'\...\_\_\_\_\_l | N__‘ ¥ f’__,z"' : . Trichomonsds
Cirlophage — s \ "“M .
.  Microsposndia
Tharmatogs ,f’f} .
e .-"f " Mplomonads
Aguitar =——" o~

Figura 1 — Representagao grafica de uma arvore filogenética.

1 P . . .. .
Em cladistica, um clado é um grupo de organismos originados de um unico ancestral comum.
Em biologia se chama clado cada um dos ramos da arvore filogenética. Por conseguinte um clado é
um grupo de espécies com um ancestral comum.
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2.4 Bootstrap

O bootstrap funciona gerando conjuntos modificados de dados, obtidos
aleatoriamente a partir dos dados do alinhamento. Para cada conjunto aleat6rio de
dados obtidos é estimada uma arvore. As novas arvores, geradas a partir dos
conjuntos modificados dos dados de entrada, sdo comparadas. Cada um dos ramos
da arvore final recebe entdo um valor de probabilidade, que é obtido do numero de
novas arvores onde esse ramo ocorreu dividido pelo numero total de novas arvores
estimadas. Probabilidades altas indicam que, mesmo com algumas alteragdes, os
dados suportam o ramo ao qual essa probabilidade se refere e probabilidades
baixas significam que, com a amostra analisada, ndo se pode ter certeza de que

determinado ramo seja correto.
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3 FERRAMENTAS E METODOS
Para desenvolvimento deste relatério foram utilizados os seguintes métodos e

ferramentas:

3.1 Rational Unified Process (RUP)

O RUP, também conhecido como Processo Unificado, € um processo de
engenharia de software criado pela Rational Software Corporation que fornece
técnicas a serem seguidas pelos membros da equipe de desenvolvimento de

software com o objetivo de aumentar a produtividade.

O uso da orientagdo a objetos, o uso de modelos visuais com a notagdo UML
e o desenvolvimento iterativo e incremental sdo as principais caracteristicas do

Processo Unificado.

3.2 Programacgao Orientada a Objetos (POO)

A programacao orientada a objetos tem como principais objetivos reduzir a
complexidade no desenvolvimento de soffware e aumentar sua produtividade.
Podemos considerar que a POO é uma evolugdo de praticas que séao
recomendadas na programacgao estruturada, mas nao formalizadas, como o uso de
variaveis locais, visibilidade e escopo. O modelo de objetos permite a criacdo de

bibliotecas que tornam efetivos o compartihamento e a reutilizagdo de caodigo,
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reduzindo o tempo de desenvolvimento e, principalmente, simplificando o processo

de manutencao das aplicagdes.

Um objeto € uma abstragdo de software que pode representar algo real ou
virtual. Um exemplo de objeto poderia ser um automével. O objeto automédvel possui
propriedades (variaveis), como velocidade, numero de portas e limite de
passageiros. O objeto automével também possui procedimentos (métodos), como

ligar, desligar, acelerar e parar.

Exemplos de linguagens de programagdo orientada a objetos s&o: Perl,
Python, Ruby, Php, ColdFusion, C++, Object Pascal, Java, Javascript, ActionScript e

C#.

3.3 Java

Desenvolvida na década de 90 pelo programador da Sun Microsystems
James Gosling, a linguagem Java, diferentemente das linguagens convencionais, &
compilada para uma representacéo intermediaria chamada bytecode. Os bytecodes
sdo interpretados pela Maquina Virtual Java (JVM ou Java Virtual Machine) que se

responsabiliza em gerar as instrugdes ao hardware especifico.

Java é uma linguagem de programacéo totalmente orientada a objetos, o que
facilita a definicdo de interfaces de comunicacido e aumenta a reusabilidade de
codigo. Alem de possuir sintaxe semelhante a C++, Java possui ferramentas que

auxiliam na documentagao Java, possui também uma vasta APl com a definicdo de
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classes e métodos capazes de propiciar o desenvolvimento do sistema de maneira

simplificada, aumentando a legibilidade do cadigo.

Visando tornar o trabalho portavel, flexivel, legivel, e robusto, sera utilizada
para a implementacdo deste trabalho a linguagem de programacéo Java, pois além
de cumprir todos os requisitos exigidos, Java é totalmente portavel entre
plataformas, possui uma vasta biblioteca de fungdes, é orientada a objetos e € uma
linguagem familiar a este autor, o que elimina o tempo de adaptagdo a uma outra

linguagem.

34 UML

A Unified Modeling Language (UML) é uma linguagem de modelagem para
especificagdo, documentagado, visualizagcdo e desenvolvimento de sistemas
orientados a objetos que permite que desenvolvedores visualizem os produtos e

servigos de seu trabalho em diagramas padronizados.

Por meio de seus diagramas é possivel representar sistemas de software sob
diversas perspectivas de visualizacdo, o que facilita a comunicacdo de todas as
pessoas envolvidas no processo de desenvolvimento de um sistema - gerentes,
coordenadores, analistas, desenvolvedores, clientes - por apresentar um

vocabulario de facil entendimento.
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3.5 JUDE

JUDE ou Java and UML Developer Environment € uma das ferramentas
gratis para UML mais poderosas disponiveis atualmente. Com caracteristicas que
nao sao encontradas nas outras ferramentas gratis, como adicionar métodos no

diagrama de sequUéncia e a alteracéo refletir no diagrama de classes.

JUDE fornece diversas facilidades para o desenvolvimento dos diagramas
presentes na UML, possibilitando a exportagdo dos mesmos nos formatos JPG e

PNG.

3.6 Eclipse

O projeto Eclipse.org € um consorcio de mais de 50 grandes empresas da
area (como IBM, Borland, Suse, Intel, etc) que visa a criagdo de ferramentas
gratuitas de desenvolvimento para Java. Um dos seus resultados € o ambiente de
desenvolvimento Eclipse, o qual vem se tornando referéncia no mercado por ser
poderoso, flexivel, facil de usar e livre. Com o Eclipse, é possivel personalizar
totalmente o ambiente de acordo com o projeto que esta sendo desenvolvido, dos
simples aos complexos, seja desenvolvimento para a plataforma Web, seja para
Desktop. Conta, ainda, com suporte ao desenvolvimento em equipe e com centenas

de plug-ins que atendem as necessidades dos programadores.
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4 COMPOSIGAO DO SOFTWARE

A IGrafu 2.0 é composta pelos seguintes softwares:

41 Seqboot

Permite, a partir de seqiiéncias primordiais, a produ¢do de um grande numero

de bootstrapped.

4.2 Consense

Gera um arquivo contendo a arvore filogenética com maior probabilidade.

4.3 DiGrafu

Software que implementa o método de Distancia.

44 PHYML

Software que utiliza o método de Maxima Verossimilhancga.

4.5 Hypertree

Software utilizado para visualizar a arvore filogenética gerada.
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5 DESENVOLVIMENTO

Este projeto foi construido seguindo uma metodologia de desenvolvimento de
software prépria, organizada em fases de inspecao, escolha e desenvolvimento das
iteracoes e, finalmente, a integragcao total da interface dentro de um ciclo de vida

baseado no modelo iterativo de desenvolvimento de software.

5.1 Elaboracao

Foram levantados os principais requisitos através da interacdo com a
orientadora deste projeto, o que tornou possivel a definicdo do escopo do projeto.
Os requisitos foram retratados através de texto, diagramas e modelos
computacionais de representagdo utilizando as técnicas de orientagédo a objetos e

diagramas da UML.

A Figura 2, abaixo, traz o diagrama de casos de uso do sistema que descreve
os aspectos fundamentais do dominio de aplicagdao. O estudo dos casos de uso do
sistema sera feito de forma mais detalhada no Anexo 1 — Especificagdo de

Requisitos de Software, deste relatorio.
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uc [Grafu J

Executar Bootstrap
Segiiencial com
- DiGrafu

Executar Bootstrap
Sequencial com

phyml

Executar Editor

Execuar Bootstrap
Paralelo com
phyml

Executar DiGrafu
Seqiiencial

Executar HyperTree

Executar PHYML
Sequencial

Figura 2 — Casos de uso da IGRAFU.

Com os dados para o desenvolvimento do projeto coletados e o escopo
definido, prosseguiu-se com a modelagem dos dados do sistema construida para
representar o problema da forma mais legivel possivel. A Figura 3 exibe o diagrama
de estados de navegacgao, o qual indica quais janelas compdem o sistema e quais
eventos permitem ao usuario navegar de uma para outra. O anexo 2 — Telas do
Sistema e Controles de Navegacéao, deste relatério, traz um maior detalhamento das

janelas do sistema e suas relagoes.
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Figura 3 — Diagrama de estados de navegacao da IGRAFU.
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5.2 Implementacao do Projeto

Definido os componentes do sistema, como mostrado na Figura 3, iniciou-se
a implementagdo dos componentes com suas funcionalidades especificas

apresentadas a seguir:

1. IGRAFU - Splash: SplashWindow - Tela de inicializagdo do sistema, com o
logotipo da IGRAFU e patrocinadores.

2. IGRAFU - Modo de Execugéo: ModoExecucao - Tela onde o wusuario
indica o modo de execugdo da IGrafu, informa o arquivo contendo a
sequéncia genética a ser processada e escolhe o idioma que deseja
visualizar (inglés ou portugués(default)).

3. IGRAFU — Bootstrap: ModoManualBootstrap - Tela onde o usuario informa se
deseja ou ndo utilizar bootstrap.

4. IGRAFU - Seqgboot: Segboot — Tela onde o usuario informa todos os dados
de bootstrap (Seqgboot e Consense) a serem processados.

5. IGRAFU - Métodos: Metodos — Tela onde o usuario escolhe qual método
deseja utilizar. Os métodos disponiveis sdo: Maxima Verossimilhanca e
Distancia.

6. IGRAFU — Phyml: Phyml — Tela onde o usuério informa todos os dados
necessarios para execug¢ao do Phyml.

7. IGRAFU — DIGRAFU: DiGrafu - Tela onde o usuario informa todos os dados
necessarios para execugao do DIGRAFU.

8. HyperTree — Software utilizado para visualizagdo de arvores filogenéticas.

9. Editor — Utilizado para abrir e gerar arquivos textos. Sua principal finalidade é
que o usuario possa visualizar os arquivos gerados apos a execucgado da
IGrafu e gerar os arquivos de entrada do Segboot, Consense, Phyml e
DiGrafu.
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As classes do sistema IGrafu 2.0 foram organizadas em pacotes de acordo

com o padrdo MVC? a Figura 4 exemplifica esta estrutura de pacotes.

= 1= IGRAFU2.0

= sre

=3 br.uesc.computacao. estagio.aplicacao. controlador

[J] controladorDIGRAFU.java
m ControladorEditor. java
m ControladorIGrafu.java
m ControladorMetodos. java
m ControladorModoExecucan. java
m ControladorModoManualBootstrap.java
m ControladorPHYML, java
[J] controladarProgramas.java
[J] controladorSeqboot.java
m ControlaExecucan.java
m GeraParametrosDIGRAFL. java
m GeraParametrosPHYML. java
m GeraParametrosSegboot.java
br.uesc.computacao, estagio, aplicacao, util
m IMumberField. java
m IJMumberFloatField. java
m ManipulaArguivo.java
m MNawegar.java
m Processo.java
m Splashwindow.java
m Tradutor.java
br.uesc.computacaon. estagio. apresentacao. figuras
br.uesc.computacan, estagio. apresentacan, GUI
[J] DIGRAFU.java
m Editor.java
m Metodos. java
m ModoExecucan,java
m ModoManualBootstrap, java
[J] PHYML.java
m Programas.java
m Segboot.java
=i\, Biblioteca do Sistema JRE [jrel.6.0_02]
lfl tinylaf.jar
= lib

MAMIFEST.MF

= 3 O < < = = < = < <= e <

Figura 4 — Estrutura de pacotes do Eclipse.

2 Model View Controller é um padréo de arquitetura de aplicagdes que visa separar a logica da
aplicagédo (Model), da interface do usuario (View) e do fluxo da aplicagéo (Controller).
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Segundo o modelo proposto por Wazlawick (p. 257, 2004), a camada de

interface foi dividida em duas subcamadas como mostrado na figura 4:

a) Apresentacdo: Uma camada com as classes que representam
os objetos graficos de interface e cujas responsabilidades se
resumem a receber dados e comandos do usuario e apresentar

resultados a ele. Camada composta pelos pacotes:
® br.uesc.computacao.estagio.apresentacao.GUI;
® br.uesc.computacao.estagio.apresentacao .figuras

b) Aplicacdo: Uma camada que controla a légica de interface,
abrindo e fechando janelas, habilitando e desabilitando botbes

etc. Camada composta pelos pacotes:

® br.uesc.computacao.estagio.aplicacao.controlador;

® br.uesc.computacao.estagio.aplicacao.util;

Sendo a IGrafu um software bastante modular, onde as classes da camada
de Apresentacdo independem umas das outras, assim, todas tornam-se importantes
para o sistema. O principal controlador do sistema € a classe ControladorlGrafu, que
possui objetos para todas as outras classes controladoras além de possuir o método
main, que determina o ponto de inicio de execucado de qualquer aplicagao Java. A
Figura 5 mostra o} diagrama de classe do pacote

br.uesc.computacao.estagio.aplicacao.controlador.
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Figura 5 — Diagrama de classe do pacote br.uesc.computacao.estagio.aplicao.controlador.
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6 TESTES

Os testes de execucao da IGrafu 2.0 foram realizados no cluster do NBCGIB.
O sistema se comportou dentro do previsto, com todas suas funcionalidades
executando perfeitamente. Desta forma, considera-se a IGrafu 2.0 apta a

desempenhar suas fungdes dentro da bioinformatica.
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7 RESULTADOS E CONCLUSOES

Com desenvolvimento da interface grafica integradora de solugdes para
reconstrugdo de arvores filogenéticas — IGrafu, foi possivel obter uma ferramenta
amigavel, totalmente transparente para o usuario e de facil utilizagéo, tanto para a
entrada de dados quanto para visualizagdo dos resultados gerados, a qual
disponibiliza os métodos de Distancia e Maxima Verossimilhanca. A IGrafu é uma
interface grafica auto contida, ou seja, tras em seu pacote de instalagdo todos os
programas que utiliza, além de carrega todos os modulos necessarios para seu
funcionamento. Possui uma caracteristica inovadora, onde a IGrafu pode ser
utilizada em plataformas paralelas baseadas em clusters de PCs, sendo que possui
opcao para ser executada de maneira seqtiencial em qualquer né ou ser executada
em paralelo, dando opcao ao usuario escolher a quantidade de nés a serem
utilizados, além de se adequar a ambiente desktop, onde sua execucdo é
sequencial. A IGrafu torna-se assim uma importante ferramenta para estudos e

pesquisas relacionados a Genética Molecular e Bioinformatica.
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8 TRABALHOS FUTUROS

Os objetivos desta fase de desenvolvimento foram alcangados, mas o
desenvolvimento da |Grafu continuara com a implementacido de uma versao para
Windows, inser¢cdo do modo de execugdo automatico e de novos programas e

métodos filogenéticos como:
Método:

e Bayes: Programa:
= Mr. Bayes

e Maxima Verossimilhanga: Programa:
= TreeFinder

e Parcimonia:Programas:
= NONA;
= DNAPars;

O desenvolvimento continuara fazendo uso das tecnologias aqui
apresentadas, pois estas se mostraram eficazes no desenvolvimento de sistemas

dessa natureza.
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APENDICE 1 - Especificagido de Requisitos de Software
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1. INTRODUGAO

Este documento apresentara um catalogo com os principais requisitos do
sistema IGrafu 2.0. Sera apresentada também a especificagdo dos casos de uso

que estdo apresentados no catalogo.

O diagrama de Casos de Uso esta contido.
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2.

CATALOGO DE CASOS DE USO

Nuamero Nome Descrigao
Usuario informa todos os parédmetros do
Executar Bootstrap seqgboot, consense e DiGrafu necessarios e
1. Sequencial com DiGrafu | executa as opgoes escolhidas
sequencialmente.
Usuario informa todos os parametros do
Executar Bootstrap seqgboot, consense e phyml necessarios e
2. Sequencial com phyml | executa as opgdes escolhidas
sequencialmente.
Usuario informa todos os parametros
Executar Bootstrap - ~
necessarios e executa as opgoes
3. Paralelo com phyml :
escolhidas paralelamente.
Usuario informa todos os parametros
Executar phyml .
. necessarios e executa o  phyml
4. Seqliencial .
Sequencialmente.
Usuario informa todos os parametros
5 Executar phyml Paralelo | necessarios e executa o  phyml
paralelamente
. Usuario informa todos os parametros
Executar DiGrafu . P .
. necessarios e executa o DiGrafu
6. Seqliencial .
seqliencialmente.
Usuario visualiza a arvore filogenética
Executar Hypertree ) -
7. gerada apos a execugao dos programas.
Usuario cria, edita ou gera texto (.txt) de
8 Executar Editor entrada ou saida utilizados na execucéo da
IGrafu.
9 Executar Perfil Usuario executa um perfil existente.

Tabela 2 - Casos de uso da IGrafu 2.0
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3.

DIAGRAMAS DO MODELO DE CASOS DE USO

uC |Grafu J

Executar Bootstrap
Seqiiencial com
DiGrafu

Executar Bootstrap
Seqiiencial com
phymil

Executar Editor

Execuar Bootstrap
Paralelo com
phyml

Executar DiGrafu
Seqiiencial

Executar HyperTree

Executar PHYML
Seqiiencial

Figura 6 - Casos de uso do sistema.
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4. ESPECIFICAGAO DOS CASOS DE USO

4.1 Caso de Uso:
Atores:

Descrigao:

Executar Bootstrap Sequiencial com DiGrafu
Usuarios do sistema

Usuario informa todos os parametros do seqboot e

consense necessarios, escolhe um programa (DiGrafu
ou phyml) para gerar a arvore filogenética e executa as
op¢oes escolhidas sequencialmente.

Seqliéncia Eventos
Ator

1 - Este caso de uso comecga
quando o usuario executa o sistema.

3 - O usuario escolhe o idioma a ser
utilizado clicando no menu
“Configuragbes”, depois no menu
“Idioma” e escolhe o idioma inglés
ou portugués.

5 - O usuario escolhe o arquivo de
entrada (.txt) clicando no botéo
“Abrir Arquivo”, escolhe o0 modo de
Execucdo “Manual” e clica no botao
“‘Avancar’.

7 - O usuario escolhe a opgao “Sim”
e clica no botao “Avancar”.

9 - O usudrio escolhe todos os
parametros necessario para
execucado do seqgboot e consense e
clica no botéo “Avancar”.

11 - O usuario informa qual método
deseja utilizar. Caso escolha
“Distancia” e depois clique no botao
“‘Avancar’.

13 — O usuario escolhe o programa
que deseja. Clicando em DiGrafu e
depois no botao “Avancar’.

Sistema

2 - O sistema é carregado exibindo
inicialmente a tela de Splash do sistema
durante 5 segundos “SplashWindow” e
logo em seguida carrega o sistema na
tela Modo de Execucgéo “ModoExecucao”
para escolha do modo de execugido e
arquivo da sequéncia a ser utilizado. O
idioma default € o portugués.

4 - O sistema muda a linguagem da
IGrafu para o idioma escolhido pelo
usuario.

6 - O sistema guarda o caminho onde
esta o arquivo da sequéncia e abre a
préxima tela “Bootstrap”.

8 - O sistema abre a proxima tela
“Segboot & Consense”, carregando
todos os parametros destes programas.
10 - O sistema carrega a proxima tela
“Métodos”, com os métodos de Distancia
e Maxima Verossimilhanga.

12 - O sistema abrira a tela “Programas”,
exibindo o(s) programa(s) disponiveis
referente ao método de Distancia.

14 - O sistema carregara a tela do
DiGrafu, com todas suas
funcionalidades.
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15 - Usuario deve escolher as
opcoes de execugao do DiGrafu e
clicar no botdo “Executar” .

17 - O usuario escolhe o local de
execucao e clica em “Executar”.

16 - O sistema abrirdA uma caixa de
didlogo perguntando onde deseja
executar o DiGrafu — servidor (caso a
IGrafu esteja instalada em um cluster
sera executado no nd principal, caso
esteja em Pc Desktop, esta é a opgéo
que deve ser excolhida), no1, no2, no3,
no4.

18 - O sistema executa as opgdes de
bootstrap e o DiGrafu sequlencialmente
no local indicado. Exibindo ao fim da
execugdo uma mensagem que a
execucao foi bem sucedida ou caso
tenha havido algum erro uma mensagem
que ocorreu algum problema na
execucao.

4.2 Caso de Uso: Executar Bootstrap Sequencial com phyml
Atores: Usuarios do sistema
Descrigéo: Usuario informa todos os parametros do seqboot,

consense e phyml necessarios e executa as opgdes
escolhidas sequencialmente.

Sequéncia Eventos

Ator

Sistema

1 - Este caso de uso comegca 2 - O sistema € carregado exibindo
quando o usuario executa o inicialmente a tela de Splash do sistema
sistema. durante 5 segundos “SplashWindow’ e

logo em seguida carrega o sistema na

tela Modo de Execugao “ModoExecucao

”

para escolha do modo de execugdo e
arquivo da sequéncia a ser utilizado. O
idioma default € o portugués.
3 - O usuario escolhe o idioma a 4 - O sistema muda a linguagem da
ser utilizado clicando no menu |Grafu para o idioma escolhido pelo
“Configuragbes”, depois no menu usuario.

“Idioma” e escolhe o idioma inglés
ou portugués.
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5 - O usuario escolhe o arquivo de
entrada (.txt) clicando no botéao
“Abrir Arquivo”, escolhe o modo
de Execucao “Manual” e clica no
botao “Avancar”.

7 - O usuario escolhe a opgao
“Sim” e clica no botao “Avancar”.

9 - O usuario escolhe todos os
parametros  necessario  para
execucao do segboot e consense
e clica no botao “Avancar”.

11 - O usuario informa qual
método deseja utilizar. Caso
escolha “Maxima

Verossimilhanga” e depois clique
no botao “Avancar”.

13 — O usuéario escolhe o
programa que deseja. Clicando
em phyml e depois no botao
“‘Avancar”.

15 - Usuario deve escolher as
opgdes de execucdo do phyml e
clicar no botao “Executar” .

17 - O usuario escolhe a aba
“Sequéncial’, o local de execugao
e clica no botido “Executar”.

4.3 Caso de Uso:

6 - O sistema guarda o caminho onde
esta o arquivo da seqliéncia e abre a
préxima tela “Bootstrap”.

8 - O sistema abre a préxima tela
“Segboot & Consense”, carregando
todos os parametros destes programas.
10 - O sistema carrega a proxima tela
“Métodos”, com os métodos de Distancia
e Maxima Verossimilhanca.

12 - O sistema abrira a tela “Programas”,
exibindo o(s) programa(s) disponiveis
referente ao método de Maxima
Verossimilhancga.

14 - O sistema carregara a tela do
phyml, com todas suas funcionalidades.

16 - O sistema abrira uma caixa de
didlogo “Tipo de Execucgao’,
perguntando o tipo de execugdo do
phyml, “Paralelo” ou “Sequencial” -
servidor (caso a IGrafu esteja instalada
em um cluster sera executado no né
principal, caso esteja em Pc Desktop,
esta é a opgao que deve ser excolhida),
no1, no2, no3, no4.

18 - O sistema executa as opgdes de
bootstrap e o phyml sequencialmente no
local indicado. Exibindo ao fim da
execugdo uma mensagem que a
execugcao foi bem sucedida ou caso
tenha havido algum erro uma
mensagem que ocorreu algum problema
na execucao.

Executar Bootstrap Paralelo com phyml
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Atores:

Descrigao:

Usuarios do sistema

Usuario informa todos os parametros necessarios e

executa as opc¢des escolhidas paralelamente.

Seqliéncia Eventos
Ator

1 - Este caso de uso comeca
quando o usuario executa o
sistema.

3 - O usuario escolhe o idioma a
ser utilizado clicando no menu
“Configuragbes”, depois no menu
“Idioma” e escolhe o idioma inglés
ou portugués.

5 - O usuario escolhe o arquivo de
entrada (.txt) clicando no botao
“Abrir Arquivo”, escolhe o modo
de Execugao “Manual” e clica no
botdo “Avancgar’.

7 - O usuario escolhe a opgao
“Nao” e clica no botao “Avancar”.

9 - O usuario informa qual método
deseja utilizar. Caso escolha
‘Maxima  Verossimilhanga” e
depois clique no botao “Avancar”.
11 — O usuéario escolhe o
programa que deseja. Clicando
em phyml e depois no botao
“‘Avancar”.

13 - Usuario deve escolher as
opgdes de execucdo do phyml e
clicar no botao “Executar”.

Sistema

2 - O sistema é carregado exibindo
inicialmente a tela de Splash do sistema
durante 5 segundos “SplashWindow’ e
logo em seguida carrega o sistema na
tela Modo de Execugao “ModoExecucao”
para escolha do modo de execugio e
arquivo da sequéncia a ser utilizado. O
idioma default é o portugués.

4 - O sistema muda a linguagem da
IGrafu para o idioma escolhido pelo
usuario.

6 - O sistema guarda o caminho onde
esta o arquivo da seqliéncia e abre a
proxima tela “Bootstrap”.

8 - O sistema carrega a proxima tela
“Métodos”, com os métodos de Distancia
e Maxima Verossimilhanga.

10 - O sistema abrira a tela “Programas”,
exibindo o(s) programa(s) disponiveis
referente ao método de Maxima
Verossimilhancga.

12 - O sistema carregara a tela do
phyml, com todas suas funcionalidades.

14 - O sistema abrira uma caixa de
didlogo “Tipo de Execucgao’,
perguntando o tipo de execugdo do
phyml, “Paralelo” ou “Sequencial” -
servidor (caso a IGrafu esteja instalada
em um cluster sera executado no no
principal, caso esteja em Pc Desktop,
esta é a opgao que deve ser excolhida),
no1, no2, no3, no4.
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17 - O usuario escolhe a aba
‘Paralelo”, a quantidade de

processadores que deseja utilizar a

e clica em “Executar”.

4.4 Caso de Uso:
Atores:

Descrigao:

18 - O sistema executa as opcdes de
bootstrap e o phyml paralelamente com
quantidade de  processadores
indicado. Exibindo ao fim da execucéao
uma mensagem que a execugao foi bem
sucedida ou caso tenha havido algum
erro uma mensagem que ocorreu algum
problema na execucéao.

Executar phyml Sequencial
Usuarios do sistema

Usuario informa todos os parametros necessarios e

executa o phyml Sequencialmente.

Sequéncia Eventos
Ator

1 - Este caso de uso comecga
quando o usuario executa o
sistema.

3 - O usuario escolhe o idioma a
ser utilizado clicando no menu
“Configuragbes”, depois no menu
“Idioma” e escolhe o idioma inglés
ou portugués.

5 - O usuario escolhe o arquivo de
entrada (.txt) clicando no botao
“Abrir Arquivo”, escolhe o modo
de Execucao “Manual”’ e clica no
botdo “Avancar’.

7 - O usuario escolhe a opc¢ao
“Nao” e clica no botao “Avancar”.

9 - O usuario informa qual método
deseja utilizar. Caso escolha
‘Maxima  Verossimilhanga” e
depois clique no botao “Avancar”.

Sistema

2 - O sistema é carregado exibindo
inicialmente a tela de Splash do sistema
durante 5 segundos “SplashWindow’ e
logo em seguida carrega o sistema na
tela Modo de Execugao “ModoExecucao”
para escolha do modo de execugdo e
arquivo da sequéncia a ser utilizado. O
idioma default € o portugués.

4 - O sistema muda a linguagem da
IGrafu para o idioma escolhido pelo
usuario.

6 - O sistema guarda o caminho onde
esta o arquivo da seqliéncia e abre a
proxima tela “Bootstrap”.

8 - O sistema carrega a préxima tela
“Métodos”, com os métodos de Distancia
e Maxima Verossimilhanga.

10 - O sistema abrira a tela “Programas”,
exibindo o(s) programa(s) disponiveis
referente ao método de Maxima
Verossimilhanga.
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11 — O usuario escolhe o
programa que deseja. Clicando
em phyml e depois no botao
“Avancar”.

13 - Usuario deve escolher as
opgdes de execucdo do phyml e
clicar no botao “Executar”.

17 - O usuario escolhe a aba
“Sequencial”’, o local onde deseja
executar e clica em “Executar”.

4.5 Caso de Uso:
Atores:

Descrigao:

12 - O sistema carregard a tela do
phyml, com todas suas funcionalidades.

14 - O sistema abrira uma caixa de
didlogo “Tipo de Execucgao’,
perguntando o tipo de execucgdo do
phyml, “Paralelo” ou “Sequencial” -
servidor (caso a IGrafu esteja instalada
em um cluster sera executado no no
principal, caso esteja em Pc Desktop,
esta é a opgao que deve ser excolhida),
no1, no2, no3, no4.

18 - O sistema executa as opgdes do
phyml  sequencialmente no local
indicado. Exibindo ao fim da execucgao
uma mensagem que a execugao foi bem
sucedida ou caso tenha havido algum
erro uma mensagem que ocorreu algum
problema na execucao.

Executar phyml Paralelo
Usuarios do sistema

Usuario informa todos os pardmetros necessarios e

executa o phyml paralelamente

Sequéncia Eventos
Ator

1 - Este caso de uso comeca
quando o usuario executa o
sistema.

3 - O usuario escolhe o idioma a
ser utilizado clicando no menu
“Configuragbes”, depois no menu
“Idioma” e escolhe o idioma inglés
ou portugués.

Sistema

2 - O sistema € carregado exibindo
inicialmente a tela de Splash do sistema
durante 5 segundos “SplashWindow’ e
logo em seguida carrega o sistema na
tela Modo de Execucéao “ModoExecucao”
para escolha do modo de execucido e
arquivo da sequéncia a ser utilizado. O
idioma default € o portugués.

4 - O sistema muda a linguagem da
IGrafu para o idioma escolhido pelo
usuario.
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5 - O usuario escolhe o arquivo de
entrada (.txt) clicando no botéao
“Abrir Arquivo”, escolhe o modo
de Execucao “Manual’ e clica no
botao “Avancar”.

7 - O usuario escolhe a opgao

“Nao” e clica no botao “Avancar”.

9 - O usuario informa qual método
deseja utilizar. Caso escolha
‘Maxima  Verossimilhanga” e
depois clique no botao “Avancar”.
11 — O usuario escolhe o
programa que deseja. Clicando
em phyml e depois no botao
“‘Avancar”.

13 - Usuario deve escolher as
opgdes de execucdo do phyml e
clicar no botao “Executar”.

17 - O usuario escolhe a aba
“Paralelo”, a quantidade de
processadores que deseja utilizar
e clica em “Executar”.

4.6 Caso de Uso:
Atores:

Descrigao:

6 - O sistema guarda o caminho onde
esta o arquivo da seqliéncia e abre a
préxima tela “Bootstrap”.

8 - O sistema carrega a préxima tela
“Métodos”, com os métodos de Distancia
e Maxima Verossimilhancga.

10 - O sistema abrira a tela “Programas”,
exibindo o(s) programa(s) disponiveis
referente ao método de Maxima
Verossimilhancga.

12 - O sistema carregara a tela do
phyml, com todas suas funcionalidades.

14 - O sistema abrira uma caixa de
dialogo “Tipo de Execucgéo”,
perguntando o tipo de execugdo do
phyml, “Paralelo” ou “Sequencial” -
servidor (caso a IGrafu esteja instalada
em um cluster serd executado no no
principal, caso esteja em Pc Desktop,
esta é a opgao que deve ser excolhida),
no1, no2, no3, no4.

18 - O sistema executa as opgdes d o
phyml| paralelamente com a quantidade
de processadores desejada. Exibindo ao
fim da execugdo uma mensagem que a
execucao foi bem sucedida ou caso
tenha havido algum erro uma
mensagem que ocorreu algum problema
na execugao.

Executar DiGrafu Sequencial
Usuarios do sistema

Usuario informa todos os parametros necessarios e

executa o DiGrafu sequencialmente.

Seqliéncia Eventos

Ator

Sistema
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1 - Este caso de uso comeca quando o
usuario executa o sistema.

3 - O usuario escolhe o idioma a ser

utilizado clicando no menu
“Configuragbes”, depois no menu
“Idioma” e escolhe o idioma inglés ou
portugués.

5 - O usuario escolhe o arquivo de
entrada (.txt) clicando no botao “Abrir
Arquivo”, escolhe o modo de Execugéao
“Manual” e clica no botao “Avancar”.

7 - O usuario escolhe a opcao “Nao” e
clica no botao “Avancar’.

9 - O wusuario informa qual método
deseja utilizar. Caso escolha “Distancia”
e depois clique no botao “Avancar’.

11 — O usuario escolhe o programa que
deseja. Clicando em DiGrafu e depois
no botao “Avancar”.

13 - Usuario deve escolher as opgdes de
execucdo do DiGrafu e clicar no botao
“Executar”.

15 - O usuario escolhe o local onde
deseja executar e clica em “Executar”.

2 - O sistema ¢€é carregado
exibindo inicialmente a tela de
Splash do sistema durante 5
segundos “SplashWindow” e logo
em seguida carrega o sistema na
tela Modo de Execucao
“ModoExecucao” para escolha do
modo de execugdo e arquivo da
sequéncia a ser utilizado. O
idioma default é o portugués.

4 - O sistema muda a linguagem
da IGrafu para o idioma escolhido
pelo usuario.

6 - O sistema guarda o caminho
onde esta o arquivo da sequéncia
e abre a proxima tela “Bootstrap”.

8 - O sistema carrega a proxima
tela “Métodos”, com os meétodos
de Distancia e Maxima
Verossimilhanca.

10 - O sistema abrirda a tela
“Programas”, exibindo o(s)
programa(s) disponiveis referente
ao método de Distancia.

12 - O sistema carregara a tela do
DiGrafu, com todas suas
funcionalidades.

14 - O sistema abrirda uma caixa de
didlogo perguntando onde deseja
executar o DiGrafu — servidor (caso a
IGrafu esteja instalada em um
cluster serd executado no no
principal, caso esteja em Pc Desktop,
esta é a opgdo que deve ser
excolhida), no1, no2, no3, no4.

16 - O sistema executa as opcoes
do DiGrafu sequencialmente no
local indicado. Exibindo ao fim da
execugdo uma mensagem que a
execucdo foi bem sucedida ou
caso tenha havido algum erro uma
mensagem que ocorreu algum
problema na execugao.
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4.7 Caso de Uso: Executar Hypertree
Atores: Usuarios do sistema

Descrigao: Usuario visualiza a arvore filogenética gerada apés a
execugao dos programas.

Sequéncia Eventos
Ator Sistema

1 - Esse caso de uso comega 2 - Caso o PHYML ou DiGrafu ja

quando o usuario clica no botao tenham sido executados e o arquivo
“Visualizar’ das telas phyml, de visualizac&o da arvore filogenética
DiGrafu ou Bootstrap tenha sido gerado corretamente o

Hypertree iniciara mostrando a
arvore filogenética gerada pelo
PHYML ou DiGrafu. Caso o PHYML
ou DiGrafu n&o tenham sido
executados e/ou o arquivo de
visualizagdo da arvore filogenética
nao exista, o Hypertree iniciara sem
abrir nenhum arvore filogenética.

4.8 Caso de Uso: Executar Editor
Atores: Usuarios do sistema
Descrigéo: Usuario cria, edita ou gera texto (.txt) de entrada ou

saida utilizados na execugéao da IGrafu.

Seqliéncia Eventos
Ator Sistema

1 - Esse caso de uso comega 2 - O sistema carrega a tela do Editor com
quando o wusuario clica no todas suas funcionalidades.

botdo “Editor’ nas telas

Segboot ou PHYML ou

DiGrafu.

4.9 Caso de Uso: Executar Perfil
Atores: Usuarios do sistema

Descrigao: Usuario executa um perfil existente
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Sequéncia Eventos
Ator

1 - Esse caso de uso comeca
quando o wusuario clica no
botdo “Perfil’ na tela Modo de
Execucao

2 - Usuadrio clica carrega a
sequéncia a ser utilizada
clicando no botado “Carregar
sequéncia”

4 - Usuario clica no botéo
“Avancar’.

6 — Usuario escolhe o perfil a
ser executado.

7 - Usuario clica no botao
“Executar’

10 - Usuaério clica no botéo
“Visualizar’ para ver a arvore
filogenética gerada.

Sistema

3 - O sistema carrega a sequéncia
selecionada.

5 - O sistema abre uma caixa de dialogo
exibindo os perfis criados em outras
execucgoes pelo usuario.

8 - O sistema executa o perfil selecionado

9 - O sistema exibe o botao “Visualizar’.
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APENDICE 2 - Telas do Sistema e Controles de Navegagio
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1 INTRODUGAO

Este documento apresentara as telas que compdem a interface de usuario e os

controles de navegacao entre estas.
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2 LISTA DAS INTERFACES DE USUARIO E ACOES RELACIONADAS
21 Lista das interfaces de usuario e respectivas acoes relacionadas
N° Nome Interface Acao relacionada
1 | TELA_SPLASH
Escolher o modo de execugéao
da IGrafu, informa o arquivo
2 | TELA_MODO_EXECUCAO de seqiiéncia a ser utilizado na
execucao e escolher o idioma
a ser utilizado.
3 TELA_BOOTSTRAP Escolher se deseja utilizar
bootstrap ou nao.
TELA_BOOTSTRAP_SEQBOOT SEQUEN | formar todos os dados do
4 - - - arquivo de entrada a ser
CIA
passado para o segbbot.
TELA_BOOTSTRAP_SEQBOOT _PARAMET | formar — os  parametros
5 - - - adicionais de execucdo do
ROS
seqboot.
6 | TELA_BOOTSTRAP_CONSENSE Informar - os parametros - de
- - execugao do consense.
7 | TELA METODOS Informar qual método deseja
N utilizar.
TELA_PROGRAMAS_MAXIMA VEROSSIM| | EScolner qual programa - de
8 Maxima Verossimilhanca
LHANCA -
deseja utilizar.
9 | TELA PROGRAMAS_DISTANCIA Escolher qual programa - de
Distancia deseja utilizar.
. Informar todos os dados
10 | TELA_PHYML_SEQUENCIA referentes ao arquivo da
sequéncia passado para o
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phyml.

11

TELA_PHYML_MODELO_DNA

Informar qual modelo de DNA
deseja utilizar e  seus
respectivos parametros.

12

TELA_PHYML_MODELO_AA

Informar qual modelo de AA
deseja utilizar e  seus
respectivos parametros.

13

TELA_PHYML_ARVORE

Informar os dados referente a
arvore filogenética a ser
gerada.

14

TELA_PHYML_TIPO_EXECUGAO

Informar o tipo de execucéo:
Sequiencial ou Paralelo. Caso
seqlencial, informar em qual
no do cluster deseja executar.
Caso Paralelo, informar a
quantidade de processa-dores
que deseja utilizar.

16

TELA_DIGRAFU_SEQUENCIA

Informar todos os dados
referente ao arquivo da
sequéncia passado para o
DiGrafu.

16

TELA_DIGRAFU_MODELO_DNA

Informar qual modelo de DNA
deseja utilizar e  seus
respectivos parametros.

17

TELA_DIGRAFU _LOCAL_EXECUCAO

Informar o local de execucéo,
em qual né do cluster deseja
executar.

Criar, editar ou gerar texto
(.txt) de entrada ou saida

18 | TELA_EDITOR o ~
utilizados na execugcdo da
IGrafu.
Visualizar a arvore filogenética
19 | TELA_HYPERTREE gerada apds a execucao dos

programas.

Tabela 3 — Interface de usuario e suas respectivas agoes.
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2.2

2.21

Telas da IGrafu 2.0

TELA_SPLASH

WY
s

Copyright @ IGrafu 2.0 - 2007. Todos os direitos rese rvados.

Figura 7 - Tela de Splash.

Descrigao: Tela de abertura da IGrafu 2.0.
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2.22 TELA_MODO_EXECUGAO

Campo Acao

Botao “Avancgar” Abre a tela “Bootstrap”.

Figura 8 — Modo de execugéo.

Descrigao: Local onde o usuario escolhe o modo de execugao da IGrafu, informa o arquivo

de sequéncia a ser utilizado na execugédo e escolher o idioma a ser utilizado.
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2.2.3 TELA_BOOTSTRAP

Campo

Acao

RadioButton “Sim” + Botao “Avancar”

Abre a proxima tela “Bootstrap’
Parametros segboot e consense.

]

RadioButton “Nao” + Botao “Avangar’

Abre a préxima tela “Métodos”.

Botao “Voltar”

Abre a tela anterior “Bootstrap”.

Figura 9 - Tela de escolha do bootstrap.

Descrigao: Tela onde o usuario escolhe se deseja utilizar bootstrap ou néo.




2.24 TELA BOOTSTRAP_SEQBOOT_SEQUENCIA

Campo Acao
Botéo “Editor” Abre a tela “Editor”.
Botao “Avancgar” Abre a préxima tela “Métodos”.
Botéo “Voltar” Abre a tela anterior “Bootstrap”.

- Seqiéncia MParSmeuos

Intercalado '- _ 3 _ 100

Figura 10 - Tela do segboot — Sequéncia.

Descrigao: Tela onde o usuario informa todos os dados do arquivo de entrada a ser

passado para o segboot.
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2.2.5 TELA_BOOTSTRAP_SEQBOOT_PARAMETROS

Campo Acao
Botao “Editor” Abre a tela “Editor”.
Botao “Avancgar” Abre a préxima tela “Métodos”.
Botao “Voltar” Abre a tela anterior “Bootstrap”.

Figura 11 - Tela segboot — Parametros.

Descrigao: Tela onde o usuario informa os parametros adicionais de execug¢ao do seqgboot.
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2.2.6 TELA_BOOTSTRAP_CONSENSE

Campo Acao
Botéo “Editor” Abre a tela “Editor”.
Botao “Avancgar” Abre a préxima tela “Métodos”.
Botéo “Voltar” Abre a tela anterior “Bootstrap”.

Congense

Figura 12 - Tela Consense.

Descrigao: Tela onde o usuario informa os parametros de execugao do consense.
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2.2.7 TELA_METODOS

Campo Acao
Botao “Avancgar” Abre a préxima tela “Programas”.
Botéo “Voltar” Abre a tela anterior “Bootstrap”.

Figura 13 - Tela Metodos.

Descrigao: Tela onde o usuario informa qual método deseja utilizar.



2.2.8 TELA_PROGRAMAS_MAXIMA_VEROSSIMILHANGA

Campo

Acao

Botao “Avancgar”

Abre a préxima tela “PHYML”.

Botdo “Voltar”

Abre a tela anterior “Métodos”.

Figura 14 - Tela Programas - MV.

Descrigao: Tela onde o usuario escolhe qual programa de Maxima Verossimilhanga deseja

utilizar.
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2.29 TELA_PROGRAMAS_DISTANCIA

Campo Acao
Botao “Avancgar” Abre a préxima tela “DiGrafu”.
Botao “Voltar” Abre a tela anterior “Métodos”.

Figura 15 - Tela Programas — Distancia.

Descrigao: Tela onde o usuario escolhe qual programa de Distancia deseja utilizar.



2210 TELA_PHYML_SEQUENCIA

Campo Acao
Botao “Executar” Abre a caixa de didlogo “Tipo de
Execucao”.
Botao “Voltar” Abre a tela anterior “Programas”.
Botéo “Editor” Abre a tela “Editor”.
Botao “Visualizar” Abre o “Hypertree”.

" Seqiéncia

Figura 16 - Tela phyml — Sequéncia.

Descrigao: Tela onde o usuario informa todos os dados referentes ao arquivo da seqiiéncia

passado para o phyml.
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2.211 TELA_PHYML_MODELO_DNA

Campo Acao
Botao “Executar” Abre a caixa de didlogo “Tipo de
Execucgao’.
Botéo “Voltar” Abre a tela anterior “Programas”.
Bot&o “Editor” Abre a tela “Editor”.
Botao “Visualizar” Abre o “Hypertree”.
£ IGrafu: PHYML = <

Arciuiva Configuracies

Seqiéncia ;’j’* Modelo - DHA M Modelo - AR | {= Arvore

F84 | jce9 | TH93 | HKY | K2P | F81 | GTR |

) Utilizar o modelo F84 E Exscutar
Modelo selecionado: -
_ﬁ,.) Vaoltar

Relagdo Transicdo/Transverséio
4 G)Fixo () Estimado
Proporcao de locais invariaveis

00 | GFixo (O Estimado

i 1 !? Editor
1 .
Parametro gama da distribuigao 1= visualizar

Fixo Estimailo

Nimero de categorias da taxa de substituicao

Figura 17 - Tela phyml — Modelo — DNA.

Descrigao: Tela onde o usuario informa qual modelo de DNA deseja utilizar e seus

respectivos parametros.
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2.212 TELA PHYML_MODELO_AA

Campo Acao
Botao “Executar” Abre a caixa de didlogo “Tipo de
Execucao”.
Botao “Voltar” Abre a tela anterior “Programas”.
Botéo “Editor” Abre a tela “Editor”.
Botao “Visualizar” Abre o “Hypertree”.

Figura 18 - Tela phyml — Modelo — AA.

Descrigdo: Tela onde o usuario informa qual modelo de AA deseja utilizar e seus
respectivos parametros.
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2.213 TELA_PHYML_ARVORE

Campo Acao
Botao “Executar” Abre a caixa de didlogo “Tipo de
Execucao”.
Botéo “Voltar” Abre a tela anterior “Programas”.
Botéo “Editor” Abre a tela “Editor”.
Botao “Visualizar” Abre o “Hypertree”.

Figura 19 - Tela phyml — Arvore.

Descrigdo: Tela onde o usuario informa os dados referente a arvore filogenética a ser

gerada pelo phyml.
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2.214 TELA PHYML_TIPO_EXECUGCAO

Campo Acao

Botao “Executar” Executa o phyml.

Figura 20 - Tela phyml Tipo de Execugéo.

Descrigao: Tela onde o usuario informa o tipo de execugdo: Sequencial ou Paralelo. Caso
seqlencial, informar em qual n6 do cluster deseja executar. Caso Paralelo, informar a

quantidade de processadores que deseja utilizar.
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2.215 TELA DIGRAFU_SEQUENCIA

Campo Acao
Botao “Executar” Abre a caixa de didlogo “Local de
Execucao”.
Botéo “Voltar” Abre a tela anterior “Programas”.
Botéo “Editor” Abre a tela “Editor”.
Botao “Visualizar” Abre o “Hypertree”.

Figura 21 - Tela DiGrafu Sequéncia.

Descrigao: onde o usuario informa todos os dados referente ao arquivo da seqiiéncia

passado para o DiGrafu.
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2.216 TELA_DIGRAFU_MODELO_DNA

Campo Acao
Botédo “Executar” Abre a caixa de didlogo “Local de
Execucgao’.
Botao “Voltar” Abre a tela anterior “Programas”.
Botéo “Editor” Abre a tela “Editor”.
Botéo “Visualizar’ Abre o “Hypertree”.
£ IGrafu: DIGRAFU =)o

Arguivo Configuragies

Sequéncia % Modelo - DHA

F84 | JCg9 | Kimura | LogDet

3 Utilizar o modelo F84 E Executar

Maoidlelo selecionado:

| _&’) Waltar |

Relagdo Transi¢ao/Transversao

Pesos para sitios
%) Nao

Freqiiéncias empiricas

‘ a Editor |
Sim -
Fragao de sitios invariantes Distribuicdo Gama 1= visualizar

oo : [10

Figura 22 - Tela DiGrafu — Modelo — DNA.

Descri¢ao: Tela onde o usuario informa qual modelo de DNA deseja utilizar e seus

respectivos parametros.
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2.217 TELA_DIGRAFU LOCAL_EXECUGAO

Campo Acao

Botao “Executar” Executa o DiGrafu.

Figura 23 - Tela DiGrafu Local de Execugéo.

Descrigao: onde o usuario informa o local de execugédo do DiGrafu, em qual n6 do cluster

deseja executar.
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2.218 TELA_EDITOR

£ Editor M=) 5%

Arguiva Edlitar

—

seq_v1

11 500

T25 ACTATTGAAAGAAGGGGGTTCCTAGATATCTGCGAGTATAATCGTGCTTGGTCTCCTATCGATGCGCATCGGACCGAGAGGCTCTCCAGCCATGTGGACGG)
T16 ATTAATCAAAGTAGGCGGGGCGGLCGTAGATGCTAAGAAAATCGAGTTCGGTCACCTCCCATTGGGCAGCAGATCGCTAGGCTCTTTAGCCAGGTGGACG
T27 ATTAATCAAAGTAGGCAGGGCGGCCGTAGATGCTAAGAAAATCGAGTTCGGTCACCTCCCATTGCGCAGCAGATCGCTAGGCTCTTTAGCCAGGCGGACG]
T33 ATTAATCAAAGCAGGCGGTCCGGACGTATATCCTAATAAAATCGAGTTCGGTCACCTCCCAGGGCGCAGAAGATCGOGAGGCTCTCCAGCCAGGTGGACG
T8 ATTAATCAAAGTAGGCGGTCOGGLIGAATATGCGAATAAAATCGAGTTCGGTAACCTCCCAGTCOGCAGAAGATCGCGAGGCTCTCCAGCCAGGGGGACT
T1 GTTAACCGAAGTAGGCGGAACGGACGTATATGCGATTAAAATCGAGTTCGGACACCTTCCAGGGCGCAGCAGATCGCGAGGCTTTCTAACCAGGTGGACG,
T19 GTTAACCGAAGTAGGCGGAACGGACGTATATGCGATTAAAATCGAGTTCGGACACCTTCCAGGGCGCAGCAGATCGCGAGGCTTTCTAGCLCAGGTGGACG
T32 ATTACTCARAGTAGGCGGTCCGGCCTTATATGLGAGTAAAATCGAGTTCGGACACCCCCCAGTACGCTGCAGATCGGGACGTTCTCTTGCCAGGTGGICGTS
T2 ATTAATCAMAGTAGGCGGTCCGGLCTTATATGCGAGTAAAATCGAGTTCGGACACCGCCCAATGOGLTGCAGATCGGGACGTTCTCTTGCCAGGTGGCCGTA
L] ATTAATCAAAGTAGGCGGTCCGGCCTTATATGCGAGTAAAATCGAGTTCGGACACCGCCCAATGCGCTGCAGATCGGGACGTTCTCTTGCCAGGTGGCCGTA
T22 ATTAATCAAAGTAGGCGGTCCGGLCTTATATGCGAGTAAAATCGAGTTCGGACACCGCCCAATGUGCTGCAGATCGGGACGTTCTCTTGCCAGGTGGCCGT,

Figura 24 - Tela Editor.

Descrigao: onde o usuario cria, edita ou gera texto (.txt) de entrada ou saida utilizados na

execucao da IGrafu.
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2219 TELA_HYPERTREE

./ HyperTree - Ex\comunicacao_LINUX\instalador_IGrafu\seq_v1_phyml_tree.txt M= X

Fle Edit View Help
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Figura 25 - Tela Hypertree.

Descrigao: Tela onde o usuario visualiza a arvore filogenética gerada apos a execugéo dos

programas.
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