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RESUMO

Atualmente, varios projetos de genomas de difesesdees vivos estdo sendo
mapeados gerando um grande volume de dados, assfisaarmazenados em fontes de
dados heterogéneas e distribuidas. Além dissoteexiserramentas disponiveis no
dominio de genomas que também necessitam seregnaidés. Outro problema € que
os sistemas desenvolvidos para este fim ndo ateadsnpesquisadores, pois na sua
grande maioria ndo possuem flexibilidade e sadft®l @xpansao.

A proposta deste trabalho é o desenvolvimento de framework de
componentes dsoftware denominado FrameEST, desenvolvido com as maghtes
tecnologias de reuso, que estrutura e orienta@nsielrimento de diferentes aplicacdes
do dominio de biologia molecular. O FrameEST es&pativel para reuso das
aplicacoes: na fase de modelagem em uma ferramé€ASE e na fase de
implementacdo como uplug-in no ambienteEclipse Um estudo de caso é utilizado

para ilustrar o reuso do FrameEST.



ABSTRACT

Nowadays, some projects of genomes of differendmmiggns are being analyzed
generating a great volume of data, which are storeseterogeneous and distributed
data sources. Moreover, there are available todlse genome domain that also need to
be integrated. Another problem is that the systéeveloped for these objectives do not
offer all the support to the researchers, therefareheir majority do not possess
flexibility and are of difficult expansion.

The proposal of this work is the development of aditveare component
framework, called FrameEST, developed with the mesént technologies of reuses,
that structures and guides the development of réifite applications of molecular
biology domain. The FrameEST is available for reusiethe applications: in the phase
of modeling in a CASE tool and the phase of impletaton as one plug-in in the

Eclipse enviroment. A case study is used to ilatetthe FrameEST reuse.
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1 INTRODUCAO

As pesquisas sobre Genomas [35] [39] tiveram seicso$ por volta de uma
década atras. Inicialmente o objetivo era sequetmitn 0 Genoma Humano, caracterizando
um grande projeto de pesquisa basica para poshembde os cientistas poderem almejar o
desenvolvimento de curas para doencas atravéatdenentos genéticos e producdo de novos
medicamentos. Com o passar dos anos, 0 genomatrds egpécies também comecou a ser
sequenciado, com objetivos similares, ou seja, fodwcer conhecimento para obtencéo de
melhorias genéticas para os mais diversos finsa Esse inicial foi denominada era pré-
gendmica, uma fase de pesquisa basica.

Com o avanco das pesquisas, grandes volumes ds ftadm sendo produzidos
e armazenados em fontes de dados heterogénedshriiias em diferentes bancos de dados
e arquivos texto, gerando forte demanda goftwarespara o tratamento dos mesmos.
Iniciou-se entdo uma nova fase que vem sendo deadaipds-genémica.

Para a fase Pds-Genomica, deve-se integrar essdegvalume de dados que
estdo distribuidos em diferentes fontes de dadesgessitando serem qualitativamente

trabalhados, em um processo conjunto entre Bidlegosfissionais em computacao.

1.1 MOTIVACAO

As varias fontes de dados de genoma armazenadbarems de dados e arquivos
texto, e suas aplicacoes, representam hoje umrth@spais recursos para apoiar as pesquisas
dos bidlogos moleculares e geneticistas. Para sgasdontes de dados possam ser utilizadas
se fazem necessarios mecanismos seguros de extrpcdoessamento, andlise e
armazenamento desses dados. Outra dificuldade ésgas aplicacdes muitas vezes utilizam
diferentes ferramentas, ja disponiveis nesse dompaira analisar e formatar as informacdes
extraidas dessas fontes de dados. Além dissostesnsis desse dominio sdo construidos com

diferentes padrdes de desenvolvimento, ndo exespneocupagcdo com o reusostdtware o



que pode acarretar redundancias e inconsisténPias a solucdo dessa questdo, sdo
necessarios técnicas, métodos e ferramentas pdrangar e dar suporte a construcao de
sistemas, que possibilite a integracdo dessassfalalados, permitindo seu uso amigavel e
adequado.

A integracdo de todos esses dados e ferramentasnerinico frameworkeé a

grande motivag&o para a construcao deste projgtestpiisa.

1.2 OBJETIVO

Este trabalho apresenta urmamework com o objetivo de facilitar o
desenvolvimento e reuso de aplicacbes para a au&gy extracdo e o processamento de
informacfes de ferramentas e fontes de dados géteas e distribuidas no dominio de
biologia molecular.

O framework possibilita uma abordagem de reuso, desde a nuymielaté a
implementacdo, através de componentes sdéware que atende aos requisitos de
flexibilidade e extensibilidade, na construcao déerentes aplicacdes, possibilitando dessa

forma o desenvolvimento de aplicacfes cada vez paaionizadas.

1.3 ORGANIZACAO

Esta dissertacdo estd estruturada da seguinte :fonmacapitulo 2 serdo
apresentados os conceitos basicos e definicdes soblominio de biologia molecular. O
capitulo 3 apresenta 0s conceitos e caracteristoas Componentes d8oftware e as
tecnologias relacionadas tais como PadrdesSoftware e Frameworks Neste capitulo
também sdo apresentados 0s conceitos das tecwolimyaServer Faces, JavaBeaps
Enterprise JavaBean®© capitulo 4 apresenta as arquiteturas de irgégrde bioinformatica
coletadas na literatura, apresentando suas priadipaacteristicas. O capitulo 5 descreve a
arquitetura, bem como o processo de desenvolvimentmplementacdo déramework

FrameEST. O capitulo 6 apresenta um estudo de ceaspartir da reutilizacdo dos



componentes disamewok E finalmente o capitulo 7 apresenta as conclusdesribuicoes e

trabalhos futuros.



2 BIOLOGIA MOLECULAR

Neste capitulo serdo apresentados os conceitomldgi molecular que devem
ser entendidos para a correta compreensdo dos oemtps doframework proposto e
implementado neste projeto. Irdo ser explanadasalgonceitos basicos da area de biologia

celular e molecular [35] [39].

2.1 CONCEITOS

O estudo dos seres vivos mostra que a evolucaazitodma imensa variedade
de formas. Existem aproximadamente quatro milhGe®spécies diferentes de bactérias,
protozoarios, vegetais e animais, que diferem eannsorfologia, funcdo e comportamento.
Entretanto, sabe-se agora que, quando os organismosssao estudados nos aspectos celular
e molecular, observa-se um plano Unico principalodganizacdo. O objetivo da biologia
celular e molecular é precisamente esse planocadifi de organizacéo, isto €, a andlise das
células e moléculas, que constituem as unidadestwesis de todas as formas de vida. A
célula € a unidade estrutural e funcional basisaotiganismos vivos.

Todos os processos, realizados por uma célulajet@aminados por seu contetdo
genético, mais precisamente, pelas instru¢éesdamném uma colecdo de genes. Estes genes
sdo passados de uma geracdo para a proxima, dequedema prole herda uma série de
caracteristicas de seus pais. A engenharia gengéticalve o transporte de genes de sua
localizacdo normal em um organismo para outro ¢armando ao organismo original apos
manipulacédo. Dessa forma, os cientistas podenarg@nes importantes de plantas e animais
e transferi-los para microrganismos tais como b@asté Um exemplo sdo bactérias
manipuladas geneticamente para produzir insulimaama para tratar a diabetes. Um segundo
beneficio esta relacionado com a transferénciaadecteristicas de uma planta, animal ou

microrganismo para uma outra espécie ndo relacionBesta forma, as caracteristicas



poderdo ser incorporadas sem a necessidade deasmémavencionais, na sua grande parte
demorados e nem sempre bem sucedidos.

Os cientistas possuem todo esse entendimento aga@s a compreensao dos
pontos que envolvem uma molécula chamada DNA. Acoutd de DNA contém subunidades
chamada nucleotideos. Cada nucleotideo € compostonma molécula de aglcar (pentose),
bases nitrogenadas (purinas e piridiminas) e &usfrico. As pentoses sdo de dois tipos:
ribose no RNA e desoxirribose no DNA. Quanto asebasitrogenadas, existem as
piridiminas que séo timina (T) e citosina (C) goasnas que sédo adenina (A) e guanina(G).

O DNA localiza-se principalmente no nicleo da @&ldentro dos cromossomos e
é formado por duas fitas de nucleotideos, mantidétas por pontes de hidrogénio entre as
bases das fitas opostas. Como mostra a figuraegtratura € como uma escada, na qual os
corrimdos sao formados pelos grupamentos fosfatasieares e, os degraus pelas bases. As
bases sdo como pecas de um quebra-cabeca, ensaeradpares e com as possibilidades
Unicas de ligagdo, que sdo A com T e C com G. Ass ditas se enrolam formando uma

hélice.

FIGURA 1 — ESTRUTURA EM DUPLA FITA DO DNA [41]
Semelhante ao DNA existe o0 RNA, diferenciando-da pabstituicdo da ribose

pela desoxirribose e da timina (T) pela uracila. (N)composi¢do de bases do RNA néo é



similar a do DNA, pois as moléculas de RNA sao oostgis por uma uUnica cadeia, e sédo
encontradas tanto no nucleo da célula, onde é&igade, quanto no citoplasma.

Para a traducéo do codigo genético, além das matda DNA e RNA, também
s80 necessérias as proteinas. Proteinas sdo rasléxdtemamente verséateis que podem
possuir dezenas ou centenas de aminoacidos. Acadonio DNA, que assume a forma de
uma hélice regular, as proteinas assumem uma envameeade de formas tridimensionais.

O processo de traducao do cddigo genético é dansegorma: o DNA é o
principal armazenador da informacdo genética. Egeamacdo € copiada ou transcrita para
moléculas de RNA, cujas sequéncias de nucleotideo®m o “cddigo” para a ordenacdo
especifica de aminoéacidos. As proteinas sao, esititetizadas num processo que envolve a

traducdo do RNA. De forma resumida, a figura 2ibussse processo.

DNA— p» RNA — pProteina

Transcricio Traducdo

FIGURA 2 - PROCESSOS TRANSCRICAO E TRADUCAO.
O conteudo de todo DNA presente em uma célulayimidd todos os genes e

todas as regides intergénicas sdo chamadas de @enom

2.2 SEQUENCIAS

O termo *“sequéncia finita de caracteres”, ou sisiplnte “seqiéncia” ou
“cadeia”, sera usado no sentido restrito de umaé&eda finita de caracteres de um dado
alfabeto S. Assim, se S = {A,C,T,G}, entdo ATTCCGEGA séao sequéncias.

As sequéncias (que também podem ser chamadb®sEquéncigspodem ser
tratadas como cadeias de texto. Por esse motiviaiptmgyos moleculares podem coleta-las e
guarda-las em arquivos texto. Foi isso o que fdiofeao inicio dos processos de
sequenciamento. No entanto, com o avan¢o da tegiapl@a producédo de sequéncias

aumentou e, consequentemente, os dados armazesradasjuivos texto cresceram muito,



tornando sua manutencdo e a dos programas de ¢@iglicalacionados muito trabalhosa.
Diante disso os bidlogos moleculares comecaranaaSistemas Gerenciadores de Bancos de
Dados §GBD, mais apropriados para gerenciar grandes volulaesdos.

Uma das tecnologias utilizadas para sequenciangemeético € a técnica chamada
Etiquetas de Sequéncias Expres&ST(, traducdo de Expressed Sequence)Tags técnica
que identifica as por¢cdes dos genes que codificateipas, os chamados genes funcionais.
Através do sequenciamento, os pesquisadores "a@ectifa ordem das bases quimicas que
constituem o codigo genético de um ser vivo.

No proximo capitulo serdo apresentados os prireiaiceitos e definicdes sobre

as tecnologias utilizadas na construcadrdmework



3 CATALYSIS PADROES,FRAMEWORKSE COMPONENTES DE SOFTWARE.

Este capitulo ira descrever os conceitos e cafsiitass das tecnologias utilizadas
no desenvolvimento deste trabalho de pesquisa. Bogoocesso de desenvolvimento do
FrameEST, desde a modelagem até a implementag@m foaseados nas mais recentes

tecnologias e técnicas disponiveis na engenhasaftleare conforme descritas a seguir.

3.1 CATALYSIS

Catalysis [10] € um método de desenvolvimento deftware baseado em
componentes que integra Técnicas, Padresamework Esse método € uma iniciativa de
pesquisa desenvolvida na UniversidadeBdghton, Inglaterra, poiD’ Souza e Will§10].
Comegou em 1991 como uma formalizagad®ddT (Object Modeling Techniq)ig¢37] e tem
como principios a Abstracdo, a Precisdo e os CoemgesPlug-In. O principio Abstracédo
orienta 0 Engenheiro dgoftwarena busca dos aspectos essenciais do sistemanshsipoe
detalhes que ndo sdo relevantes para o contexgistiona. O principio Precisdo objetiva
descobrir erros e inconsisténcias na modelagemprimcipio ComponentesPlug-In’ visam a
reutilizacdo de componentes para construir outnagonentes.

O Processo de DesenvolvimentoStgtwareem Catalysis,como mostra a Figura
3, segue as caracteristicas do modelo evolutivaletenvolvimento de&oftwaree esta
dividido em trés niveis logicos: Dominio do Probéenkspecificacdo dos Componentes e
Projeto Interno dos Componentes, correspondendthadades tradicionais do ciclo de vida
do software Planejamento, Especificacdo, Projeto e Implengéiostaque sdo executadas de
forma incremental e evolutiva, resultando na geratgiuma nova versdo de um protétipo a
cada ciclo realizado.

No nivel Dominio do Problema é dada énfase naifi=gio dos requisitos do
sistema, especificando “o que” o sistema deve fpas solucionar o problema. Identificam-

se os tipos de objetos e a¢bes, agrupando-os erartiEs visdes por areas de negocio. Nesse



nivel utilizam-se técnicas dmtrevistascom o usuario, para encontrar pontos importarges n
dominio do problema. Feito isso, os requisitostadies séo transportados parkodelo de
Colaboracao representando a colecdo de acbes e 0s objettsipaentes, que apdés um
refinamento serdo mapeados parsladelo de Casos de Usogue representam os atores e

suas interacdes com o sistema.

Dominio do problema

Entrevistas —® Colaboragio — Casos de Uso

refinando a135111131:1.’[:'|J|:mr;annT l refinandoe o dominio
dos componentes para

: i do problema para
eMOVEYD LHCO NE1StenClas especificacio dos
com o dominio do P —

rohlema coMp onenies

Especificacdo dos Componentes

Modelo de Tipos —® Diagrama de Seqiincia

refinando o projeto refinando especificacio
interno para remover W dos componentes para

inconsisténcias com a 0 projeto interno dos
especificacio CONLp OHEHIES

Projeto Interno dos Componentes

Modelo de Classes — MModelo de Componentes

FIGURA 3 — OS TRES NIVEIS DE DESENVOLVIMENTO DE CATALYSIS
No nivel Especificacdo dos Componentes da-se énfaseidentificacéo,

comportamento e objetivos dos componentes. Nesséfaz-se o refinamento dos modelos
de negdcios, do dominio do problema, através doeamapnto dos diagramas obtidos no
Dominio do Problem@ara oModelo de Tipogjue especifica o comportamento dos objetos.
Este dltimo modelo é entdo refinado para listeai@®es de cada tipo atravésbiagrama de
Sequénciague apresenta a sequéncia de intera¢des entrgetssado longo do tempo.

No nivel do Projeto Interno dos Componentes daaf&sé na implementacdo dos
requisitos especificados para 0s componentes denmss preocupando-se com suas

distribuicdes fisicas. Nesse nivel, utiliza-sechitga deDiagrama de Classgsara representar
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as classes com seus atributos, operacdes e rela@oitos e técnicas, conbagrama de
Componentegara representar a arquitetura das plataforreigs fé 16gica.

Catalysis apresenta dois modelos especificos para represerdareworks o
Modelo do Frameworke o Modelo da Aplicacdo O Modelo do Frameworkepresenta a
especificacdo estética disamework, identificando os tipos com o0s seus atributos e
relacionamentos. Nesse modelo sdo mostrados asdiympodem ser estendidos, indicando-
0S com os sinais < >laceholders) O Modelo da Aplicacaaepresenta a dependéncia dos
tipos doframeworkcom os tipos estendidos na aplicagéo.

Todos estes niveis de abstracdo do métGdtalysis foram empregados no

desenvolvimento do FrameEST.

3.2 PADROES DE PROJETO

A chave para habilitar toda a reusabilidade ddrameworké sua documentacao,
gue deve ser clara e objetiva [6], pois é a pdetisa que, qualquer pessoa consegue entender
e utilizar oframework Para tanto, foram utilizados padrbes de projata pssa finalidade.

A origem dos padrdes de projeto deu-se com o tmab#dito pelo arquiteto
Christopher Alexander[2], no final dos anos 70, para construcdo de itmtywas e
planejamento urbano. O trabalho Aexander apesar de ser voltado para a arquitetura,
possui uma fundamentacéo basica, que pode seaidlagtara a area deftware

A utilizacdo de padrées em sistemas complexaottearepermite que solugdes,
previamente testadas, sejam reutilizadas, tornansistema mais compreensivel, flexivel, e
facil de desenvolver e manter. O objetivo do uspatirbes dsoftwareé a disseminacéo das
solucbBes de desenvolvimento sleftwareja existentes [22]. Projetistas, familiarizadosnco
certos padrées, podem aplica-los imediatamente oblggnas de projeto, sem ter que
redescobri-los [15], fornecendo uma linguagem comqguoe facilita a comunicacédo entre

desenvolvedores e projetistas.



11

Alguns padrdes séo bastante conhecidos destacarmoe Catalogo deamma
[15] e o catalogdl2EE Pattern[3]. Na construcdo do FrameEST foram utilizadosedios
padrbes destacando-seM¥C (Model View Contrgl [17], Abstract Factory[15], Factory
Method[15], Business Delegat], Session Facadi8] e o Composity Entity3]. O padrao
MVC estrutura as aplicacdes em 3 camadiésdel, Viewe Control). Nas camada¥iew e
Control, o padréoAbstract Factoryfornece uma interface para a criagcdo de familias de
objetos relacionados ou dependentes sem espedgitiaarclasses concretas. O padi@ctory
Method permite a instanciacdo de objetos através da recledi de subclasses. Na camada
Model o padradBusiness Delegateculta detalhes de implementacéo e de acessocaldgi
negécio. O padréaBession Facadencapsula e gerencia a complexidade de intera¢ém an
objetos de dados e objetos de negdcios, provenao srvicos através de interfaces, e o
padraoComposity Entitypossibilita modelar, representar e gerenciar ci@i@amento entre
0s objetos de persisténcia dos dados.

Além dos padrbes apresentados, as secfes segajesentam outros dois

padrdes muito utilizados eframeworks o padradremplate Methoe Strategy{15] [16].

3.2.1 PADRAO TEMPLATE METHOD

O padrédo Template Methodou Método Esqueleto permite que subclasses
redefinam determinadas etapas de um algoritmo déznaraa estrutura do algoritmo,
utilizando operacdes abstratas atraves de herBst@mpadrdo possui uma classe abstrata que
contém apenas parte da légica necessaria paraareah propdsito. A organizacdo da classe
é de tal forma que os métodos concretos chamamétslos abstratos onde a logica restante
sera implementada. Esse padréo € a base parataicaosidrameworks

A Figura 4 ilustra a estrutura do padiBemplate Methad\ela, a classe abstrata

define operacdes abstratas que subclasses coriciietaaplementar. Nessa classe, também &
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implementado unTemplate Methoddefinindo o esqueleto de um algoritmo. Teémplate

Methodchama vérias operacgdes, entre as quais, incluers-ggeracdes abstratas da classe.

ClasseAbstrata
operagéaol();
templateMethod(ID == == = == = - - ER
operagaot () operagao2();
operagdo()
ClasseConcreta
operagiol1()
operagio2()

FIGURA 4 - ESTRUTURA GENERICA DO PADRAO TEMPLATE METHOD [15]
J& a classe concreta implementa as operacdestabspara desempenhar as

etapas do algoritmo, que tenham comportamento Higpe& esta subclasse.

3.2.2 PADRAO STRATEGY

O padraoStrategy ou Estratégia permite definir uma familia de altgoos,
encapsula-los em objetos e disponibiliza-los pawses. Esse padrdo permite encapsular
algoritmos relacionados em classes, que sdo ssbslate uma superclasse comum. IsSso
permite a selecdo de algoritmos que possam vaoiaolpeto e por tempo de execucao.A

figura 5 apresenta a estrutura do pa@tiategy

ClazseAbstirata
operacio1()
ClasseConcretal ClasseConcretaB ClasseConcretaC
operagéo() operagaot () operagdoi()

FIGURA 5 - ESTRUTURA GENERICA DO PADRAO STRATEGY[15]
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Nesse padrdo, uma hierarquia de classes definefamm#ia de algoritmos. A
classe abstrata declara uma interface comum ppoatautodos os algoritmos. Esta interface
€ responsavel por acessar os algoritmos definidssctasses concretas, as quais possuem
uma implementacao do algoritmo.

Ambos os padroeJ.emplate Metho@ Strategysdo muito utilizados no desenvolvimento
de frameworks considerando que a construcdo fdemeworksse inicia com o padréo
Template Methode a medida que este vai evoluindo, o padrdo ulilizpassa a ser o

Strategy

7z

Na secdo seguinte, é apresentado o conceito nedmlwoa estrutura, beneficio e

desenvolvimento de uframework

3.3 FRAMEWORKS

O termoframework[21], bastante genérico na lingua inglesa, é atiliz neste
trabalho conforme definido em engenharissdftware isto €, como uma arquitetura flexivel
e extensivel para a construcdo de uma familia stensas, aplicada a um determinado
dominio. A idéia dédrameworkorientado a objetos, depois de sua concepcamalbdé 1980,
tem atraido a atencé@o de muitos pesquisadoreseategigos desoftware[7].

Frameworké definido porJohnson at el[23] como um conjunto de classes que
incorpora um projeto abstrato para a solucao delgmas relacionados e pGoad[8] como
um esqueleto de classes, objetos e relacionameagpagpados para construir aplicacdes
especificas. Essas classes podem fazer parte debibiiieca de classes ou podem ser
especificas da aplicacdbrameworkspossibilitam reutilizar ndo sé componentes isaado
como também toda a arquitetura de um dominio efsp®ci

Uma das principais caracteristicas de frmmeworké a sua capacidade de reuso,
que ndo somente envolve o aproveitamento de tredeosddigos de programas, mas,
também, a reutilizacdo de esforcos de todas as fesdesenvolvimento deftware desde a
andlise de requisitos, passando pelo projeteoftavare implementacao e testes [5]. Ele reusa

andlise, porque descreve o0s tipos de objetos ianue’ e como um problema maior pode ser
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dividido em problemas menores. Ele reusa projetoguye contém algoritmos abstratos e
descreve a interface que o programador deve impl&me as restricbes a serem satisfeitas
pela implementacdo. Ele reusa cddigo, porque tamaes facil desenvolver componentes
compativeis e porque a implementacao de novos aoempes pode herdar grande parte de
seu cbdigo das superclasses abstratas. Em refnameworksfacilitam o reuso, capturando
estratégias de desenvolvimentosdfwarebem sucedidas [14].

Existem dois tipos dgameworks caixa-branca e caixa-preta [23]. Ramework
caixa-branca o reuso € provido por heranca, oy sejssuario deve criar subclasses das
classes abstratas contidasfraameworkpara criar aplicacdes especificas. Para tal, @le d
entender detalhes de comframeworkfunciona para poder usé-lo.

Ja noframeworkcaixa-preta o reuso é por composicao, ou sejayario combina
diversas classes concretas existentesameeworkpara obter a aplicacdo desejada. Assim, ele
deve entender apenas a interface para poder uséa-lo.

Um ponto varidvel de um dominio de aplicacdo é cuammde “ponto de
especializacdo” (em inglésHbt spot). Diferentes aplicacdes dentro de um mesmo damini
sdo distinguidas por um ou mdi®t spots Eles representam as partes fctamework de
aplicacé@o que sado especificas de sistemas indisidua

Os hot spotssao projetados para serem genéricos e podem sptadds as
necessidades da aplicacdo. A Figura 6 ilustrdrameworkcaixa-branca com um unidwt
spot R. Para utilizacdo ddramework € necesséario fornecer a implementacdo, através de

especializacédo, referente a elsespot que no caso da Figura 6 é denoming@o
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Framework

Especializagao
R
Hot Spot R3

FIGURA 6 - FRAMEWORK CAIXA-BRANCA
Ja a figura 7 ilustra ufmameworkcaixa-preta, também com um Unieat spotR.

Nesse framework existem trés alternativasR], R2 e R3 para implementacdo da
responsabilidad® O usuario deve escolher uma delas, através tenaiacdo, para obter
sua aplicacdo especifica. Note drie, R2e R3 fazem parte ddrameworke sdo as Unicas
alternativas possiveis de implementacdchdb spot Ja no caso da Figura B3 ndo fazia
parte doframework mas, em compensacédo, qualquer alternativa deemgpitacdo ddot

spotseria possivel.

Framewuork

Instanciagéo

v s
i R2
Hot Spot R1

Ocorréncia de
variahilidade

FIGURA 7 - FRAMEWORK CAIXA-PRETA
Existem, também, os chamados “Pontos fixos” (enég)gFrozen spoty, que

definem a arquitetura geral de um sistemasdffware seus componentes basicos e 0s
relacionamentos entre eles. fbezen spotpermanecem fixos em todas as instanciagdes do

frameworkde aplicacao.
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Dessa forma, unframeworkcaixa-branca € mais facil de projetar, pois ndo ha
necessidade de prever todas as alternativas dernraptacdo possiveis. Jaframework
caixa-preta € mais dificil de projetar por havereaessidade de fazer essa previsdo. Por outro
lado, oframework caixa-preta € mais facil de usar, pois basta ksca@ implementacéo
desejada, enquanto no caixa-branca é necessaripletam essas implementacoes.
Frameworkscaixa-branca podem evoluir a tal ponto, passarngkr aonsiderados caixa-preta
[36]. Isso pode ser conseguido de forma gradaitimplementando-se varias alternativas que,
depois, sdo aproveitadas na instanciacadraimework Ao mesmo tempo, nédo se fecha
totalmente dramework permitindo ao usuario continuar usando-o comrachranca. Apos
um certo tempo, estardo disponiveis diversas aligas e, entdo, se pode decidir tornar o
frameworkcaixa-preta de fato. Ofsameworks que possuem as duas caracteristicas citadas
(caixa-branca e caixa-preta), sdo denominados-caiza.

Segundo um levantamento realizado Yassinat el. [45], a tendéncia atual € pelo
desenvolvimento ddérameworkscaixa-cinza. Apesar dosameworkscaixa-branca serem
mais faceis de desenvolver, a exposicdo do cédmp desenvolvedores pode causar
problemas. Ja dsameworkscaixa-preta sdo mais abstratos e menos flexiweisando dificil
a manutencao das aplicacdes derivaBemmeworkscaixa-cinza bem projetados superam 0s
problemas impostos pelos outros dois tipos, passyem flexibilidade e extensibilidade, sem
expor desnecessariamente informacgdes que nacsisaeneao desenvolvedor de sistemas.

Neste trabalho, frameworkproposto € do tipo caixa-branca, com possibilidade
de evoluir para caixa-cinza e, depois, caixa-peetagdida que novas aplicacdes forem sendo

desenvolvidas.

3.3.1 JAVASERVERFACES

A tecnologiaJavaServer Faces (JSIR6] foi tornada operacional através de um

frameworkbaseado em componentes, que define uma arquiteturaconjunto de bibliotecas
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para criacdo de aplicacddava paraweb no lado do servidor. Para isso, disponibiliza um
padrdo degags JSPe classesavaque facilitam o desenvolvimento de formularld§ML e
interfaces gréficas usan@ervlete JISP[29].

JSFdispbe de bibliotecas deéafs libraries que sao utilizadas na composicao de
paginasJSP As tags librariesauxiliam na geracdo de conteddo dindmico em ungin@a
JSP Elas aparecem de duas formasml-basic e jsf-core A primeira definetags para
representar componente ML de interface com o usuario e a segunda defin@oiatgs
como para tratamento de eventos e validagdo deawmnfes [29].

A tecnologiaJSF é baseada no padrddVC (Model View, Control), o qual
permite estruturar a aplicacdo em trés camadas:elmodisualizacdo e controle. A
visualizacao representa a interface com o usu&icealizada pelas paginzSP. O controle é
o ponto de entrada diSF. E realizado por urservletchamaddracesServieto qual recebe
requisicéesweb dos clientes, através de paginksF delega-as para os componentes da
camada modelo, e envia as respostas para os slighifp Na camada modelo tem-se os

componentes do modelo da aplicagéo.

3.4 COMPONENTES DE SOFTWARE

Segundd’Souza at el[10], componentes séo artefatossdétwareconstruidos e
disponibilizados de forma independente e que paaEMEomMpostos com outros componentes
para construir sistemas maiores e complexos.

Um componente de software pode ser reutilizado @aranstrucao de diferentes
sistemas desoftware [27]. A reutilizacdo desoftware pode ser obtida através do
desenvolvimento com componentes, ou seja, um nisteng pode ser construido utilizando
partes previamente construidas e testadas.

Componentes sao estruturassidtwareque incluem implementacdo, com uma

especificacdo de interfaces providas e requeritisa interface provida especifica os
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servigos realizados pelo componente. Um componeotke realizar varias interfaces,
fornecendo um conjunto de métodos capazes de ireplamadequadamente 0s servigcos
especificados na interface. Portanto, a conexaandeomponente, para acesso aos Servicos
providos por outro componente se da por meio dasfaces. Componentes sdo construidos
de forma a atender uma "linha de montagem"sditware tal qual ocorre na industria.
Portanto, devem atender aos requisitos de padg@uzsstabelecidos, atuando como unidades
funcionais auto-suficientes, capazes de se comupma outras unidades e disponibilizar
seus servicos somente através de suas interfadein{ac].

Por se tratar de "blocos" pré-testados e reutdizavos componentes podem ser
conectados conforme ilustra o0 modelo da Figuras8ndo a notagddML 2.0 [43]. Assim,
por exemploComponentedisponibiliza seus servigos atraves da interfatarface_11para
Componente2e Interface_12paraComponente3Pela semantica daML 2.0, Interface_11e

Interface 1240 interfaces requeridas goomponente2 Componentedespectivamente.

<<component=>c3] <<component>>g]
Componente1 ) Componente2
... Interface.11. . . . .

\Z Z Z Z /

I:I:II'I'I|:II:II'IF'I'It=' o
( Componente3 _._.;" M
Interface_32 - . Interface_31

FIGURA 8 - CONEXOES DE COMPONENTES DE SOFTWARE
Portanto, com os componentes pode-se construgnsst complexos, que visam

ao atendimento de uma necessidade de desenvoleirmanimenos tempo e com melhores
resultados. Considerando que os componentes saosbtte cédigo previamente testados,
suas utilizagdes podem reduzir, de forma signifieatos custos de manutencéo e evolugao
continua dasoftware Através da experiéncia com o reuso, podem-searefis componentes

e também obter novos componentes.
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3.4.1 JAVABEANS E ENTERPRISE JAVABEANS

JavaBeang[18] [19] sdo componentes dmftwaresescritos na linguagem de
programacaalava especificado pel&un Microsystem§l9]. Um componentelavaBeans
deve obedecer a certas convencdes de construgépptamentos e nomeacdo de métodos.
Essas convengdes possibilitam 0 uso e reuso dessg®nenteslavaBeansidao devem ser
confundidos conknterprise JavaBearid8].

SegundoWhite at el.[44], Enterprise JavaBeansepresenta um modelo para
criacdo de componentes distribuidos, do lado servaspecificado peldCP [24]. Enterprise
JavaBeans 3.0 (EJB3.(Jp4], simplifica a implementacdo das camadas iméglirias e
fornece suporte para o controle transacional, asitialade, conexdo com banco de dados,
seguranca, portabilidade e reutilizacdo de comgesen

Existem trés tipos dEnterprise JavaBeans 3.0Entity Bean% que representam
0S objetos persistentes em um meio de armazenaroemo um banco de dadosséssion
Bean$, que implementam as logicas de negoécios e séalivagtbs para tarefas de
processamento isolado e distribuido, e finalmest&Message-Driven Beahsresponsaveis
por processar mensagens assincronas [24].

De acordo com a especificac&IB3.0 um componente possui 0S seguintes
elementos: Classe Abstrata (ndo pode ser insta)caduma ou mais Interfaces. Esses
elementos sdo construidos utilizando anotaglEes (java metadata annotationg25],
responsaveis por especificar as semanticas e osriegntos de servicos &IB containere
de prover informacgdes estruturais e de configuapaea as aplicacoes.

No proximo capitulo, serdo apresentados algunsaltrab correlatos, fazendo uma

andlise comparativa entre 0s mesmos.
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4  SISTEMAS E FRAMEWORKS — BIOLOGIA MOLECULAR

Neste capitulo serdo apresentados sistenfiasneworksdisponiveis no dominio
de biologia molecular. Sdo apresentadas suas etuyais, uma descricdo sucinta de suas
principais funcionalidades e uma analise das sarasteristicas.

Os bancos de dados de genoma representam hojeasnpainkcipais ferramentas
de suporte para os bidlogos moleculares e gertatici®ara que esses bancos de dados
possam ser realmente utilizados na pratica, é s@desque existam sistemas que facam
analises, filtragens e tratamentos desses dados doeno mecanismos de extracdo e
pesquisas, incluindo as necessidades de procedsameanalises e controles semanticos dos
dados, meios de acesso e 0 problema da integrasdasdbases de dados. Os sistemas e

frameworksapresentados a seguir tentam solucionar a maiesses problemas.

4.1 SISTEMAS

Existem diversos sistemas voltados para o aeessanipulacdo de informacdes
do dominio de biologia molecular, tais como:
. SRYSequence Retrieval SysiddD]

O sistemaSRSintegra diversas fontes de dados textuais, cootémfdrmacdes
bioldgicas através da implementacéo lidés entre objetos que compdem estas fontes. O
sistema permite, ainda, 0 uso de algumas poucasagi¢ts para andlise de dados (por
exemplo, para comparacdo de sequénciasBliAST), todas elas referentes aos objetos:
sequéncia de nucleotideos e sequéncias de amiosacid

A ferramenta ndo fornece transparéncia de esquememede localizacdo, obrigando
0s usuérios a formular consultas sobre atributosirda dada fonte de dados. O sistema
disponibiliza um reduzido conjunto de aplicativessdiporte a pesquisa.

. CPL/Kleisli (Collection Programming Languayj§9]
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O sistemaCPLU/Kleisli é resultante de um projeto académico que condesiam
sistema de consultas a mudltiplos bancos de dado€POKIeisli tem primitivas que
implementam chamadas awapperdo banco de dados a ser acessado, no sentid@cietax
operacdes do tipo selecdo, projecdo e juncao. Ssaeefontes de dados textuais € bem mais
dificil de ser realizado uma vez que ndo ha unguligem para tal. Assim, foi criada uma
sintaxe para extracdo de dados através de sucesaogssos a registros de forma a
implementar as operacgoes.

De forma resumida, o sister@®L/Kleisli oferece as seguintes funcionalidades:

Disponibiliza os tipos de dados necessarios pdrdegracdo de recursos de
dados distribuidos e heterogéneos da biologia mialec

- Prové uma interface uniforme para os recursos desdaeterogéneos;

- Permite a formulacdo de consultas complexas ao emtabidistribuido e

heterogéneo;

- Prové a otimizacao de consultas distribuidas, indtuparalelismo;

- Prové tratamento uniforme para os algoritmos ddisasaempregados na

biologia (por exempldBLAST);

- Sua arquitetura permite a modularizacdo damppers para acesso aos

sistemas distribuidos.
. TAMBIS(Transparent Access to Multiple Bioinformatics Imh@ation Sourceq42]

O projetoTAMBISdesenvolvido na Universidade Manchesterconsiste de um
sistema de recuperacdo de informacfes biologicas &jorientado por uma ontologia
construida para o dominio da biologia moleculafoinformatica. O sistema foi construido
em camadas: a primeira é a conceitual, a seguatita do mapeamento entre as camadas
conceitual e fisica e a terceira, a camada fisica.

O sistemal AMBIStem as seguintes caracteristicas:
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- Prové total transparéncia para os usuarios na fagéo de consultas, ou seja,
nao € exigido dos usuarios o conhecimento dos sspie da localizacdo das
fontes de dados;

- Prové acesso de leitura as fontes de dados attavéasppers

- Permite a formulacdo de consultas complexas soliléphas fontes de dados
heterogéneas. Os usuérios dispdem de ferrameritzagié forma a facilitar a
formulacdo de consultas por usudrios ndo espdamlisA ferramenta
transforma a consulta para a linguageRL;

- Dispde de uma ferramenta visual para consulta adssj

- Dispbe de uma ontologia composta de mais de miltecemntos conceitos
biolégicos e respectivos relacionamentos e quepézcde inferir outros. A
ontologia engloba conceitos referentes a acidokicos, proteinas, estruturas
de proteinas, fun¢des bioldgicas e processos lidoleg

. ESTIMA(Expressed Sequence Tag Information Management mmot#tior) [28]

ESTIMA é um sistema que prové um esquema de banco de qmdas
gerenciamento de dados e anotagg83 (Expressed Sequence Tgghtamente com um
conjunto de ferramentas baseadasimiarnet que facilitam varios aspectos de consulta,
visualizacdo, pesquisa Vidaste classificacdo funcional baseado em um vocaloutifinido
por uma Ontologia de genes. O esquema de bancadie dio sistemBSTIMAprové aos
usuarios a flexibilidade de referenciar varios lnsnde dados externos, para fazer anotacdes
EST Esta flexibilidade no esquema é critica, fremteci@scente nimero de bancos de dados
de sequéncias genémicas.

As principais caracteristicas do sistelB&IIMAsao:

- E independente doipelinede processameniST
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- Possibilita multiplas instalacfes, pois cada iag@b possui seus proprios
arquivos de configuracao; e

- Mantém multiplos projetos e suporta mdultiplas litdcas em um mesmo
projeto.

. ESTAP(Expressed Sequence Tag Analysis Pipe|[BiH

O sistema ESTAP é um conjunto de procedimentos analiticos que
automaticamente verifica, purifica, armazena e ismaladosEST's Utiliza uma base de
dados relacional para armazenar dados de sequémaiasultados de analises, os quais
facilitam as pesquisas para informac¢des especHicglos analiticos.

As principais caracteristicas do sisteB&TI APsao:

- Uma base de dados relacional — utiliza o banco atbgiOracle 9i para
armazenar os dados;

- Conjunto de programagipeling — os programas sado desenvolvidos com a
linguagemC/Pro*C, utilizando a plataforménux. Estes programas € que séo
responsaveis pela analise e purificacado dos dagos;

- Interface web- o sistemaveb foi desenvolvido utilizando a tecnologiava
(servletse applet3, é através desta interface que o bidlogo acess#ados
analisados e também pode submeter sequUéaSiAs para serem processadas.

Contudo, esses sistemas tém limitacdes nas formasebso as fontes de dados

heterogéneas, e oferecem reduzida flexibilidade g@nder as necessidades dos biélogos.

4.2 FRAMEWORKS
Além dos sistemas apresentados, existem tambBbé@meworks que foram
desenvolvidos para o dominio de biologia molecitas, como:

. Bio-AXS[38]
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E uma Arquitetura para Integracéo de Fontes de adaplicacdes de Biologia
Molecular. Neste projeto propde-se a utilizacaaudeframeworkorientado a objetos para
acesso e manipulacdo desses dado$ra@eworkfoi implementado na linguagedava
especificamentdava Beanspor ser uma linguagem orientada a objetos e pssipilitar a
portabilidade de codigo entre diferentes platafer@abanco de dados utilizado éGBD
Oracle 9i pois possui umtipo de dado especial, chamad®MLType que é utilizado para
consultar e armazenar dados XML [1] no banco. O acesso a ferramenta é disporabitiz
atraves de uma interfatéeb

O Bio-AXSé subdividido em 4 médulos conforme mostra a figia

- Mddulo Administrador — médulo de interacdo entrei®sarios e a arquitetura;

- Mdédulo Capturador — moédulo que trata da persistéémie esquemas e de
dados. O framework utiliza unXMLSchemano SGBD ORACLE 9ipara
armazenar seus dados;

- Mdédulo Conversor — moédulo que tem como funcional&@a conversao dos
esquemas utilizados nas diversas fontes de dada®gmdracXMLSchema
dos dados parXML. Para realizar estas conversdes sao utilizagapper,
que sao conhecedores das fontes de dados a seneertias (esquema e
dados);

- Mdédulo de Interface com os Drivers de Aplicacdo — este moédulo é
implementado da mesma forma que o Médulo Conveospseja, caddriver
€ conhecedor do formato de saida dos dados e é@nsfsl pela
implementacdo das conversdes necessarias.

. BioSig(Bioinformatic System for Studying the Mechanisimteir-Cell Signaling [33]
O framework BioSig integra insercdo de imagens, anotacdes e hieradpiia

abstracdo de imagens. Tudo isso para criar umadeadados, orientada a objetos, com esses
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elementos. Além disso, framework possui plug-in com ferramentas de estatisticas e
visualizacdo para permitir testes de hipéteseqenatgdo de dados.

O framework BioSigsta dividido em camadas:

- Camada de banco de dados — para capturar anomgizes de andlises das
imagens. Os resultados sado gerados no formatb para a camada de
apresentacao;

- Gerenciador de apresentagcao — para consulta ézati#ad dos dados. Interface
responsavel pela interacdo com 0s usuarios e aaestBanco de dados. Esta
camada tem que ser flexivel, com o objetivo deoserais simples possivel
para a manipulacao do biélogo;

- Gerenciador de consulta — responsavel pelo mapdéaneem alto nivel das
consultas dos usuérios para objelagaque implementam o modelo de dados.

Embora essedrameworks tenham mais flexibilidade do que os sistemas

anteriores, eles ainda tém limitagcdes quanto asoreuacesso as diferentes fontes de dados

distribuidas.

4.3 ANALISE DOS SISTEMAS E FRAMEWORKS

Para facilitar o entendimento das principais funalmlades dos sistemas e
frameworksapresentados, a Tabela 1 apresenta um resuma@m@dasecisticas dos ambientes
analisados. Através desse resumo, podem-se verifisa principais necessidades no
desenvolvimento e manutencédo de um sistema do @odérbiologia molecular.

Este resumo foi realizado com base na analise dagntentacdes disponiveis
para cada ambiente.

De acordo com a Tabela 1, as caracteristicas adasle cada ambiente possuem
2 saidas: “S” - significa que o ambiente suportaracteristica, embora ndo quantificada; “N”

significa que o ambiente ndo suporta tal caraditeais
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TABELA 1 — ANALISE DOS SISTEMAS E FRAMEWORKSEXISTENTES.

CARACTERISTICAS SRS KLCETIS_I/_I TAMBIS | ESTIMA |ESTAP |BIOSIG |BIO-AXS
Acessa diversos bancos S S S S S S S
Acessa diversos tipos de arquivgs S S 5 S) N N S
Acessa ferramentaBl@ast, ...) N S N N S
Disponibiliza interfaceveb S N N S S S S
Desenvolvido baseado em

N N N N N N S
componentes deoftware

O framework BIO-AXS € 0 que possui 0 maior numero de caracteristicas

analisadas, mas ainda assim possui algumas liregagbanto ao reuso e padronizacao de

seus componentes deftware



27

5 FRAMEEST: FRAMEWORK PARA O DOMINIO DE BIOLOGIA MOLECULAR
Nas secbBes anteriores foram apresentados concéitégs e tecnologias
utilizadas no desenvolvimento do FrameEST. Suaitatqra, bem como seu processo de

desenvolvimento, sdo apresentados a seguir.

5.1 ARQUITETURA DO FRAMEWORK

A arquitetura geral do FrameEST baseou-se no padvdd A Figura 9 apresenta
uma visado geral dessa arquitetura organizada segasdrés camadas do padnsikyC.

Controle Control), VisualizacdoVYiew) e Modelo Model).

"'} Request p—— Configuration
F Control =. Files S
i

HE B D B E S EEEN Blﬂst
Phred

|
|
1 External Tools
|

Business
Forward logic

Response t l
1 1
I View Model b - ——
I enBank] [Fasta
| (JSP) Data [(EJB Components) "“I_I .
Client ! Server I DataBase Text File

FIGURA 9 - ARQUITETURA DO FRAMEEST
O Controle é a porta de entrada por onde passam as reqsigRégquest das

aplicacoes clientesCfient). O controle prové os acessos aos componentes atiel]
responsavel pela légica de negoécidduginess logic Utiliza um servlet denominado
FacesServletintegrado da tecnologidavaServer Face€lSH, para receber e direcionar as
requisicdes das aplicacées clientes para o moBalesponséavel ainda pelo encaminhamento
(Forward) das respostafkésponsepara o cliente na camada visualizacao. Utilizpiaos
XML (Configuration File$ para descrever: configuracdes de seguranca demes bases de
dados; associacbes entre as pagid&P® e componentesJavaBeans (denominados

BackBeany as configuracdes que disponibilizam os compasepara reuso em um servidor
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de aplicagdesConforme ilustra a Figura 9, através do Controldepo-se também utilizar as
ferramentas disponiveis para extracédo, analisereatacdo de dados do Modelo.

Na Visualizacdo estdo 0s componentes responsaveis pela constrdgso
interfaces das aplicacbes. No FrameEST estes canfmnforam importados da tecnologia
JSFE e disponibilizados para o desenvolvimentdaeServer PagggSh.

No Modelo estdo os BackBeans responsaveis pelo gerenciamento dos
componentesJSF e os componenteg&nterprise JavaBean{EJB3.) que manipulam
informacdes das diferentes fontes de dadisaBase, Text Filedo dominio de biologia
molecular. Os componentds]JB3.0 dessa camada analisam e formatam os dados, que

compdem as respostas para as aplicacdes clientasnaala Visualizacao.

5.2 MODELAGEM

O FrameEST foi modelado com a tecnologillL 2.0 seguindo as idéias do
método Catalysis Definir Dominio do Problema, Especificar Compadesn Projetar
Componentes e Implementar Componentes.

No passo Definir Dominio do Problema foram idea#iflos os requisitos e as
regras de negocio do dominio de Biologia Moleculzs.requisitos foram obtidos a partir do
estudo de véarios ambientes desse dominio, entse SRS, CPL/Kleisli, TAMBIS, ESTIMA,
ESTAP, Bio-AX8 oBioSig O capitulo 4 mostra o estudo realizado nessegatab.

Reunides e entrevistas, também foram empregadosleaantamento e
identificacdo dos requisitos. Todas as experiénébmam importantes para conhecer o
dominio de Biologia Molecular, facilitando o deselwmento doFramework

Nesta primeira etapa da modelagem, os principadetos utilizados foram os de
Colaboracdes e Casos de Uso. Os requisitos idemtds foram inicialmente especificados
com base nas regras de negdécio que expressam raliemtato do dominio do problema.

Conforme mostra a figura 10, devido ao grande veldl® requisitos levantados e para uma
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melhor compreenséo e organizacdo dos mesmos, teainidas duas acdes principais para o
ator biélogo Biologis?): Uso Funcional e Operacional primeira Functional Usg, se refere
aos requisitos especificos do dominio de biologienular e a segund®fperational Us

se refere aos requisitos de estrutura e controleadework a parte estética do ambiente

i . . ° Ty e —

./""- - -\""\ ......... P
C Operational Use P ) ' Functional Use>

FIGURA 10 — MODELO DE COLABORAGAO
Através do refinamento dos modelos de colaboragbescando um melhor

entendimento das funcionalidadesfdamework especificaram-se os casos de uso. A figura

11 apresenta um dos modelos de Casos de Uso rmfiespa parte funcional doamework

{ Generate External Tuel thlllzatlun ":jp ( Generate Xml F|Ie‘JaI|dat|en “}. )

Prtujectln ﬂtn:nn

tu’rsgﬂet (: Generate Project Fteglster ")

. . T %, / ' S I
...... Fasta.C 1|J|:||1E|1tl|1fm|n’|t"ﬁn- - _‘_‘F.'FSEII_JT. T

_q___

L Bmluglst T

................

ci_Generate Sequence File Prueess_ing ) (:__ Generate Sequence File Suhmlssmn :)

o — ——— . ———— — L L L e e

FIGURA 11 — UM DOS MODELOS DE CASOS DE USO: PARTE FUNGONAL
Conforme ilustra a figura 11, o ator BidlogBidlogisf), interage para gerar o

componente de: validagcdo de arquivos no fornktd (Generate Xml File Validation
registro de informacdes dos Projet@efierate Project Regisfgrsubmissdo de arquivos de

seqUénciasGenerate Sequence File Submisgi@rocessamento de arquivos de sequéncia
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(Generate Sequence File Procesyjrayquivos no formateASTA(Generate FASTA Fijee
utilizacao de ferramentas extern&e(erate External Tool Utilization

Outro modelo de casos de uso refere-se a partacpeal dodramework ou seja,
responsavel pela interacdo entre o bidlogofeamework com o objetivo de disponibilizar
um ambiente amigavel de desenvolvimento das apgisagConforme mostra a figura 12, o
ator Bidlogo Biologis) pode iniciar uma aplicacdolnitiate Applicatior), criar uma
visualizagao Create Application Viejvou uma conexdo a um banco de dadosdte
Application Connection para a aplicacdo iniciada através do acessenglates preé-
estabelecidos Access Template O Bi6logo pode ainda acessar os componentes do
framework (Access Componénde duas formas: instanciacéimstance Componentou
especializacdcSpecialize ComponégnPara disponibilizar as aplicagbes desenvolvidas o
FrameEST, o bidlogo fazdeployda aplicacaoljeploy Applicatiol, isto €, torna a aplicacéo

disponivel para uso.

.l....:.~.....&1@“....:...,f.:....:...'a:.\...

1|:-I’E|cle== f
- o

......... - ==zinclude==.
_ <ns*tanc:e Cumpumfnt } ;
7 : . ,

Cl:unne 1Inf|:||m’|tu:|n

=

...... = "

¢ Denlwnnplmatmn > s & “eﬂeucln
~ — _ _ -’\’Access Cumpunent :j.

FIGURA 12 - UM DOS MODELOS DE CASOS DE USO: PARTE OPERRACIONAL
ApoOs especificar os casos de uso, inicia-se o0 skgypasso deCatalysis

Especificar Componentes, onde foram definidos osnpoostamentos externos dos
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componentes, com suas responsabilidades e esopgoagdes e interfaces. Um dos modelos

especificado nesta etapa é o de Tipos, que desoseobjetos com seus principais atributos,

relacionamentos e dependéncias. Os tipos estdciordalos através de associacoes,

agregacdbes ou heranca, com as respectivas caddith@li que expressam as ocorréncias

minimas e maximas de objetos participantes de laviomamento.

A figura 13 apresenta um dos modelos de tipos gefera parte funcional do

framework Osplaceholderg< >) indicam quais tipos podem ser reutilizados aplicacdes

desenvolvidas a partir doamework

=¥XML> <Propertie> <Fasta>
. v L L
g <Project> <File> g 0.~ |<DataBase=> g
0.

: e I :

: <Report> <Biologist=[1 - 0."|<Submission= | <Annotation>

: 1.% : 1 0.*
.................. 0. 0.* DT I

. <Externaltools> . <Sequences> — .

. . 1

, . T . : - =Gene>

<Phred> <CrossMatch> <RepeatMasker>

<Blast>

FIGURA 13 - UM DOS MODELOS DE TIPOS:

PARTE FUNCIONAL

Nessa figura o tipoBiologist> possui um relacionamento com os tipos:

- <Externaltools: tipo que possui uma generalizacdo, isto €, fegrdas externas que

pode ser um Blast>, <Phred>, <CrossMatch>ou <RepeatMasker;

- <Report: relatérios diversos requisitados pelos bidlogos;

- <Project>: configuracdo do projeto da aplicacao;

- <DataBase: acesso a varios bancos de dados;

- <Submission: submissdes de arquivos de seqUéncid3Ni&
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- <Sequence sequéncias deNA que sao analisadas pelos bidlogos;

- <Annotatiorr: anotacdes referentes as sequénciddNig

- <Gene>: dados genéticos relativos as anotacdes dasrsagsie

- <File>: tipo que também possui uma generalizacdo. Retesms diferentes arquivos de
dados e configuracdes nos formatd8vk >, <Properties e Faste> disponiveis no dominio
de biologia molecular.

Outro modelo especificado nesta etapa € o de tGitesa representado em
diagramas de sequéncia, que detalham o comportandest casos de uso. A figura 14
apresenta o diagrama de sequéncia referente ao deaddso Generate Sequence File
Submissiot) curso normal.

Nesse diagrama o ator BidlogBiglogis) interage com o wizard>, solicitando
iniciar a aplicacdo. A aplicacdoAgplicatiorr) é criada e os componentes do FrameEST sao
carregados e disponibilizados para reuso. Uma rgensade confirmacdo é enviada ao
bidlogo (msgl3). Apoés iniciar a aplicagdo, o bi@osolicita acessar o componente de
submissédo de arquivo de SequénciaBNeé, processo que também é realizado através de um
objeto wizard> que cria um componenjgvabean(<Component) baseado em utemplate
(<Template’). Esse componenjavabean instancia 0 componenggb desejado, no caso o
componente de submissaoS(Ebmission), responsavel por checar e salvar o arquivo de

submissédo (Kile>). No final do processo € enviada uma mensagecodfirmacédo para o

bidlogo (Msg08§.
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FIGURA 14 — DIAGRAMA DE SEQUENCIA: GENERATE SEQUENCE FILE SUBMISSION
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Refinando-se os modelos de tipos e de sequénciasonsiderando o0s
comportamentos dos casos de uso obtém-se o terpagso da modelagem, Projetar
Componentes. A partir dessa etapa, a andlise edelagem doframework passaram a
considerar o padra@lVC. Dessa forma, os componentesfidoneworkficaram organizados
em 3 pacotes: modelanpde), visualizacédo (iew) e controle ¢ontrol). A metodologia
utilizada foi a seguinte: componentes com interag@éretas ou indiretas) com bancos de
dados ficam na camadaodelg componentes que possuem interagcdes com a parte de
apresentacao das aplicagOes ficam na camigdalizacdoe na camadaontrole, ficam o0s
componentes que controlam o fluxo de dados e astrdbframework

Considerando esses pontos e prosseguindo com dagerte dentro dos modelos
desta etapa, Projetar Componentes, destacam-seodsldd de: Classes de componentes,
Componentes, e Pacotes de componentes.

A figura 15 mostra um dos Modelos de Classesfrdmework com seus

relacionamentos e interfaces.

I ________________________________ o |
I S - - - - - —--- - - - = B |
I : <<JavaBeans »> Lo << lavaBeans =» : 3 W :
| - | =Pwihitiate ApplicationWizard= [ |<FwiitiatedpplicstionWizardPage= |- _ plugin
| - |ChruE carframeestviewwizand) | .. . (brufs car frameestyiew.wizard) e (broufscar. frame est)
| AN Y R : : : : . 7
{ -
I-=EIFMl'iti-ateﬂ:q:mcati-:ul'rWizar-:Hﬁ..x T R R T
I 22JavaBeans == oo “<lavaBeans == 1.0
I < Fwd tility= — <Pwitccess ComponentWizardPage> | -
[l (brufs car frameest.contolroot) S (bruk carframeestewwizardy |- | T
' : : 0.r : ' 2]
I . B P . . . 1
: : : <<EJBSession== =<lavaB EH
| <lFwtccessco ponentWizard:= - _JEHI_DH AvaBEans
| : : : : <Pwibcocess Corfigur ationParamet er = =PwiccessComporentTemplate=
| I RN RN PR oo e {(brufs carfram eesteontol template)
| : 22 JavaBeans »> P AN : : -
— — —{<PwiccessComponentWizard= |- i . : '_\:—f)" . : : . : :
D . . s e s PegdpcessCorfighirationParameters - - - o - o
(br.ufs carframees tview wizarnd) |- - N - - - - - - -
LR : LN : : : : S
: . Co 4}'] oo " - <<EJBSession==
q : : entity e — = = PwiSubm it SequenceAle>
b LD . | (brufscar frameest.modelejb)| . .. . 0. ... ..
<Pwireate Componert Te mplate= : . {
: (br.uf carfram eestcontrol tem plate) . . . . . : -=:IFW-*SLi:-mit 5;.;,_";.,-,.39[.“9;,

FIGURA 15 - MODELO DE CLASSES DO FRAMEEST: SUBMIT SEQUENCE FILE
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Interfaces do tipoWizards foram especificadas para tornar mais amigaveis as
interacbes no reuso dos componentes do FrameESImApor exemplo, no modelo da
figura 15 tém-se as classes e interfaces que sup@riconstrucdo de aplicagcées que realizam
a submissédo de arquivos de sequéncias gendmit¢asmagimdo com avizard provido pela
interface IFwlInitiateApplicationWizard(da classeFwinitiateApplicationWizar§l o biélogo,
inicialmente, faz a iniciacdo das aplicagbes. Emguiska, através dowizard
IFwAccessComponentWizar@dcessa as class&svCreateComponentTemplate, FwuUiility,
FwAccessComponentWizardPage FwAccessComponentTemplaggara construcdo da
aplicacdo. A classewSubmitSequenceFif@ové os servicos para submissao de arquivos de
sequéncias gendmicas através de sua interfAesSubmitSequenceFileAlém dessas,
reutiliza-se outras classes dos pacdiesfscar.frameest.plugie br.ufscar.frameest.entity
indicado pela dependéncia (seta tracejada).

A partir do Modelo de Classes obtém-se o modeloCdenponentes, que
representa a arquitetura fisica dos componentes scas interfaces providas e requeridas. A
figura 16 mostra um exemplo de modelo de composembeFrameEST obtido a partir do
modelo de classes da figura 15.

Nesse modelo o componereSubmitSequenceFileBearonstituido das classes
FwSubmitSequenceFile, FwUser, FwQueue e FwSubmisdisponibiliza seus servi¢os
através da interfacFwSubmitSequenceFjlee utiliza os servicos providos pela interface
IFwAccessConfigurationParameteto componente=wAccessConfigurationParameterBean
(constituido das  classes FwAccessConfigurationParameter,  FwConfProjecte
FwConfApplicatioi.

Padrdes de projetos foram utilizados visando afxierponentes mais genéricos,
com melhores desempenhos e mais faceis de serdifizaidos. Assim o padraBusiness

Delegate possibilitou centralizar os acessos, ocultandoomptexidade de comunicagao
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remota, aos componentes da camada de negdcio.r@of@assion Facadprové os servigcos
para submissdo de arquivos de sequéncias gendnataveés de sua interface
IFwSubmitSequenceFil® padracComposity Entityfoi adotado para facilitar a persisténcia

de dados.

<=EJBSession== g]

FwSubmitSequenceFileBean

<=EJBSession==

[//' N\
<FwSubmitSequenceFile> AN ] ==EJBEntity==

<IFwS I:l >
I e wSubmission <FwSubmission>

/;J:th “‘\KTI//T\I (br ufgcar frameest model ejb entity)

A -
<IFwIIser?=- ﬂFW}UEN
|

<=EJBEnNtity== ==EJBEntity==
<Fwlser> <FwQueue>
(b ufscar frameest . model ejb entity) (br ufscar frameest model ejly entity)

5 i 5
IFwAccessCunr ratmnParameter IFwSubmitSequenceFile
I
<<EJBSession== =
FwAccessConfigurationParameterBean
(br ufscar frameest model ejly zession.configuration)

<=EJBSession==
<FwAccessConfigurationParameter:>

.’f
\ ) '\L\_
{IFwPrﬁ onf> ﬂFwAppllcaglunCunf}
<=EJEENtity== ==EJBEntity==
<FwApplicationConf> <FwProjectConf>
(br ufscar frameest . model ejlb ertity) (br ufscar.frameest.model ejl entity)

%”J —,
y
[:1

FIGURA 16 — MODELO DE COMPONENTES: SUBMIT SEQUENCE FILE
Para facilitar o reuso, os pacotes de componentesFimeEST foram

organizados conforme mostra a Figura 17. O patwtefscar.frameest.plugircontém
componentes importados e reutilizados pleg-ins da plataformaEclipse [13] [32],
responsaveis pela construcdo da paleta de comgsnergeracdo semi-automaticakidity

Beans EJB3.@ara diferente§SGBDsrelacionais e relacionais estendidos, como no daso
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PostgreSQL[34], adotado neste projeto de pesquisa. Essetgadnclui ainda outros

componentedSF[4] que auxiliam na construcdo de pagiass

frameest

1]

control
(br.ufscar frameest)

T
- |
|

[ 1] e 1w I
view plugin model
(brufscar frameest) |- _ .| (br.ufscarframeest) (br.ufscar frameest)

FIGURA 17 — MODELO DE PACOTES DO FRAMEEST
Além dos componentes reutilizados do padwotafscar.framesest.pluginforam

implementados em torno de 100 componentes que ataar® camadas do modéikyC.

Esses componentes, desenvolvidos com este projetopasquisa, foram
organizados nos seguintes pacotes:
- br.ufscar.frameest.view JavaBeans responsaveis por gerar os editores textuais e
graficos do FrameEST. Utiliza também componed&fsgue suportam o desenvolvimento de
paginasISP,
- br.ufscar.frameest.controlJavaBeangara controle e manipulacao fdameworke
- br.ufscar.frameest.model JavaBeans e Enterprise Java Beans (EJB3.0que
representam os modelos do dominio de biologia m@eque compdem fmamewok

Esses pacotes contém componentes dos Bpmen Spote Hots Spotssendo
que o pacotédr.ufscar.frameest.controé o que contém maisrozen Spotsou seja, mais
componentes reutilizados por instanciacdo direta.c@mponentesiots Spotsdo pacote
br.ufscar.frameest.viewisam dar mais flexibilidade para atender as diftas visbes das
aplicacdes.O pacotebr.ufscar.frameest.modetontém principalmente componentests

Spotsque representam os diferentes modelos das apdisad@® dominio genoma. Para uma
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melhor compreenséo esse pacote foi estruturadaugnwsgacotes, conforme mostra a figura

18.
{hr_ufscar_frﬂneegt} ......................................
|
ejh
(br.ufscar frameest.model)
session
backbean <<import== - =<import==
(brufscarframeest.model)|  _— — — — ST =y entity
_— 5 .-?
<<import= application -;;im|:n:||t:=:=

FIGURA 18 —- MODELO DE PACOTES: CAMADA MODEL
O pacotebr.ufscar.frameest.model.ejb.sessiaontém osEJB Session Beans

responsaveis pelas regras de negocio relacionamfasos casos de uso do dominio de
biologia molecular. Outros componentes desse pa&&miens responsaveis pela seguranca, e
manipulacdo dogJB Entity Beans

O pacotebr.ufscar.frameest.model.ejb.entitgpontém osEJB Entity Beanscom
regras de negocios relacionadas principalmente eoanmazenamento e recuperacao das
informacdes do dominio de biologia molecul&@@BDsrelacionais ou relacionais estendidos.

O pacotebr.ufscar.frameest.model.ejb.applicatiooontém outros componentes
EJB Sessions Beariados para atender casos especificos das d@sac

Finalmente, o pacotbr.ufscar.frameest.model.backbeaontém osBackBeans
que utilizam os servigos providos pelos componebi@s Session BearsISFE

Existem ainda no FrameEST outros pacotes nao apaeles nestes modelos de
pacotes. Por exemplo, 0S pacotes br.ufscar.frameest.view.wizard,
br.ufscar.frameest.view.palettee br.ufscar.frameest.view.editorscontém componentes

responsaveis pela editoragcdo textual e grafica dgdicacbes, e 0s pacotes
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br.ufscar.frameest.control.editors.editparts, bsadr.frameest.control.editors.models,
br.ufscar.frameest.control.root, br.ufscar.frameesttrol.template e
br.ufscar.frameest.control.validatolcontém componentes responsaveis pelo controle e
gerenciamento divamework

Baseado nessa modelagem fez-se o ultimo passcrdeatéeCatalysis isto é, a

implementacdo de um protétipo do FrameEST, apradera seguir.

5.3 IMPLEMENTACAO

Na implementacdo do protétipo do FrameEST, foizatila a linguageniava
com as tecnologia3SF, JavaBeanse EJB3.0 Para persisténcia dos dados, foram utilizados
o Sistema Gerenciador de Bancos de Dad®GBQ relacional estendidd?ostgreSQL
arquivos de propriedades dos componeriespertieg e arquivos texto no formatdML. O
FrameEST possui um modelo de dadefault representado em forma de componerfbs
entity, gerados a partir do banco de daBostgreSQLO Modelo de Dadogermite definir as
tabelas do banco de dados que ira armazenar oss dio aplicacbes. Além disso, o
frameworktem a flexibilidade de gerar, automaticamente,osogomponentesjb entity a
partir de qualquer banco de dados relacional. Airigl9 mostra o modelo de dados
correspondente aos componentes ejb entity da camada modelo

(br.ufscar.frameest.model.ejb.enfito FrameEST.
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FwRepeatSequence Fw\WectorSequence © FwPrimersequence
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Fw\ector - - FwPrimer : : FwRepeat

FIGURA 19 —- MODELO DE DADOS
Na implementacdo do FrameEST também foram utilgddacionalidades dos

plug-ins Html Editor{13] e componente3SFdo projetocApache MyFacept].

Como mostra a figura 20, f,ameworkfoi implementado no ambienteclipse
[12] em forma de unplug-in, com o objetivo de facilitar a sua disponibilizagéara reuso.
No lado esquerdo da figura, sdo exibidos os paaidsamework organizados segundo o
padraoMVC — controle pr.ufscar.frameest.contrplvisualizacao l{r.ufscar.frameest.vieme

modelo pr.ufscar.frameest.model
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File Edit Source Refactor Mawvigate Search Project Fun Window  Help
I [ = 1= I pe i P IRV R J 2 Il? . ﬁ| == Plug-in Deval. ., 2
_| =i = [ br.ufscar.gen...
Plug-ins = O || 4 *br.ufscar Frameest.control.root 22 A T B
Y| e, i B
=it Overview =
El-5=F FrameEst -

B src
- 4 br.ufscar, framesst, control editors, e
=i broufscar Frameest, control editors.m

General Information
This section describes general information about: t

&[4 br.ufscar.frameest,control root IC: \br.ufscar frameest.contral root
- 4 br.ufscar, framesst, control bemplate Mersion: 1.0.0 _
- 4 br.ufscar, framesst, control validator Marne: FrameEst i
B 4} br.ufscar.frameest.model backbean Provider: Luiz Roberto Lombardn '

- 4 broufscar,framesst, model eib. entity
=83 broufscar,frameest, model ejb, session
- 83 br.ufscar frameest. model, ejb. sessior— Platform filker: |
=83 broufscar frameest, model.ejb, session
=83 broufscar frameest, model.ejb, session
- 43 br.ufscar.frameest.model.ejb.sessior Testing
=83 broufscar, frameest, model ejb, session
=83 broufscar frameest, model.ejb, session
- broufscar Frameest, view, editors

Class: |br.ufscar Frameest, control. oot F

Testk this plug-in by launching a separate Eclipse &

i} Launch an Eclipse application

= :'B br.ufscar. Frameest, view, palette %7 Launch an Eclipse application in Debug mods
- broufscar, framesst, view, wizards x
[+--z=s, JRE Syskem Library [1DK1.5] - i‘ | 4
4| 3 Crverview | Dependencies I Runtirme | E:xtensions | o

FIGURA 20: ESTRUTURA IMPLEMENTADA EM FORMA DE  PLUG-IN DO FRAMEEST
Toda a estrutura do FrameEST, conforme exibidoigquad 20, foi empacotada

em um arquivo com a extensagt”, facilitando sua disponibilizagéo para reusoigufa 21
llustra a estrutura desse arquivo, denominbdofscar.frameest_1.0.0.ja’A configuragao
dos componentes e as dependénciaplimsinsque o FrameEST utiliza, estdo descritos nos

arquivosplugin.xmle plugin.properties

==gifact==
br.ufscarframeest_1.0.0.jar

. . L
4 . . e
-~ . . e
- e

. o '
plugin.propeties : : : : pluginml

FIGURA 21 - ESTRUTURA DO ARQUIVO “. JAR" GERADO PELO FRAMEWORK

A préxima secao apresenta os dois niveis de reusoameEST
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5.4 TRANSICAO

Esta fase envolve a disponibilizacdofdomeworkpara o ambiente de producao e
a realizacdo de testes com o0s usuarios, corrigimgieitos encontrados e realizando
treinamentos. O objetivo geral € garantir quamework bem como sua documentacao,
estejam disponiveis para reuso, sendo também @eicessnular o ambiente do usuério para
realizar um ajuste fino do produto com base nd't=rdback

Uma vez construido, o FrameEST foi testado atral@slesenvolvimento de
aplicacdes do dominio de biologia molecular. Paddifar o reuso, no nivel de modelagem
das aplicacdes, o FrameEST foi disponibilizado ema derramentaCASE que utiliza o
padraoXMI [43]. No caso foi utilizada a ferramertéagicDraw [30]. A figura 22 ilustra a
estrutura disponivel para reuso nessa ferramensaa Rxemplificar, o componente
<FrameEstLogir esta sendo reusado na modelagem de uma aplicacao.

Apoés a modelagem, o FrameEST é reusado na implagé&natravés de uptug-
in para a ferramentd&clipse fornecendo um ambiente visual e amigavel para o

desenvolvimento das aplicacfes nesse dominio.

Containment Tree

EHABE |
Bs) FrameEST Bl i
Relatiars = W ...........................
1 br =
E“%'_Lgcar :bc ==JavaBeans==
E””EE# | ... ... |<FrameEstLogin>| . . . . . . ..
— Relations - O : : :
cottrol = o + )
57 ol e Q I :
5 Relations .p*..f
-3 backbean £ :
=" Relations -0 x4
_E =FrameEstAppiication= ]] Lo B HK ......... T
—E =FrameEstlogin: —  — | — .
=] =FrameEstSession= | )
P e o
plLiggin . I
7 wviewy o )

FIGURA 22 : ESTRUTURA PARA REUSO DO FRAMEEST : MODELA GEM
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Conforme mostra a figura 23, o FrameEST disporiilseus pacotes de
componentes de duas formas: através de estrutargmabtes e paletas de componentes,
demonstrados respectivamente no lado esquerdeitodia figura.

& Java - faces-config.aml - Eclipse SDE : = I EI|

%

File Edit Source FRefactor Mavigate Search Project Run Window  Help

il 0 [EHe- ey HEhee
=R R

W r) *faces-config.oml &3 5 = &5 Palette 23 R\H =im

.- | = = Y| [ select =
12> Aplicacan | B --EJB3 Arnotation  #
E|5 L = Mavegacdn & ; ol -
: E‘fﬁ bfufscar,frameest.n Fagina {PagEsirangl P [ PersistenceContext
“ I broufscar frameest.n -
E‘fff br.ufscar frameest.n ‘ﬁ s < casel cagez I.==Genome Components # |
- F3 br.ufscar Frameest.n Navegacan P
E!E br.ufscar.frameest.n_ i 4 ¥ User:Biologist
E!E br.ufscar frameest.n At S I
-3 br.ufscar.frameest.n _ E095F Treatment *
E!h"'ﬁ br.ufscar frameest.n fpages(pageZ. jsp L= a |
lf‘ - br.ufscar.frameest.n £ » Ficonwerthumber
-3 broufscar frameest.n e PR EETIE
I:I Eﬁ. JRE Syskem Library [jdkl L 25F view ;|
|:| {1 commons-beanutils-1.6.1 a
|:| .'. commons-codec-1.2.ar - / hioutputl abel
_I | 3 Mavegahilidade | BackBeans | Fonte KML| T} ot el

FIGURA 23: ESTRUTURA PARA REUSO DO FRAMEEST: IMPLEMEN TAGAO
No Centro da figura 23 é exibido um dos editoresuais do FrameEST,

responsavel por construir a navegacao das pagasaapiicacoes.
Para ilustrar o reuso do FrameEST, apresenta-pedmano capitulo um estudo

de caso, modelado e implementado com o udcatdwework
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6 ESTUDO DE CASO COM REUSO DO FRAMEEST
Este capitulo apresenta uma estratégia definidamporonjunto de passos, para o
desenvolvimento de aplicacdes, com o reustvatoeworkFrameEST. A Figura 24 mostra 0s

passos dessa estratégia.

Comtrok
zzarfifact== D L 4
FrameEst.xml Ertrads ] | Saida
A ==gtifacts= D Mec‘mjsmg.

H { FrameEst.jar
Fecuisitos d .
ﬁ;%}::;;; a. Especificar .

f 1 .
F ia ﬁ\ﬂhﬁd& .
Cose " Sofiwame (PA) Tecnalogias
v ¥

Implementar

F 1

Tecrwlrias

{EA) — Especificacdo da Aplicacido Preemtair de i (RA)
(PA)— Projeto da Aplicacio Sofivare  (DA)
(CA)— Codigo da Aplicacéo T *
(DA)— Dados da Aplicagio ﬁ
{RA)- Resultados da Aplicacio —

Servider Engenleiro de

JBoss S fiware
FIGURA 24 — PASSOS DA ESTRATEGIA DE DESENVOLVIMENTO DE APLICAQOES

A estratégia € executada em 4 passos: EspecHoggtar, Implementar e Testar.
Os dois primeiros passos, considerados de modelagam desenvolvidos utilizando a
tecnologiaUML 2.0, auxiliada por uma ferramen@ASEque suporte o padr&MI, no caso
foi utilizado aMagicDraw. Partindo dos requisitos da aplicacdo, o EngealdgrSoftware
especifica a aplicacdo, utilizando os modelos deo€ale Uso. No proximo passo, as
especificacbes sdo projetadas, analisando e rawtilo os componentes doamework
(FrameEst.xnj| resultando no projeto fisico da aplicacdo. Eguika, implementa o projeto

com tecnologiadava no ambientd=clipse(FrameEst.ja), resultando o codigo da aplicacéo
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e testes num ambientavg no caso o servido¥Boss[20]. Os resultados sao verificados
conforme os requisitos da aplicacao.

A seguir, é apresentado um estudo de caso que angsila passo do
desenvolvimento de uma aplicacdo: modelagem, inmgiéagdo e testes. Trata-se de uma
aplicacdo do projeto genoma do camdrfiopenaeus vannaméshrimp EST Projelt cujo
objetivo € o sequenciamento de milhare&£8& (Expressed Sequence Tagsste camarao, a

principal espécie de crustaceo cultivada atualmentgrasil.

6.1 MODELAGEM

Para desenvolver o primeiro passo da estratégiadal&specificar inicialmente
sdo pesquisados e analisados os requisitos daggmicpreocupando-se com suas regras de
negocio, com 0s papéis dos atores e as colaborpedasespecificar o comportamento de
grupo de objetos da aplicacdo. Nessa etapa da ageae) o principal modelo de interacdes
utilizado foi o de Casos de Uso. A tabela 2 mosggrincipais casos de uso da aplicacao,

com uma breve descri¢do, suas entradas e saidas.

TABELA 2 — CASOS DE USO DA APLICAGAO SHRIMP

Nr Descricao Caso de Uso

1 | Bidlogo é autenticado para acessar a aplicacapRealize Login

2 | Bidlogo submete arquivos de seqiéncia Submit Sequence File

3 | Biologo valida arquivo com conteudo XML Validate Xml File

4 | Bi6logo gera relatorio de submissdes de sequé@emerate Submission Report

5 | Biologo usa ferramenta exter@aossMatch Use CrossMatch Tool
6 |Bidlogo usa ferramenta exterRared Use Phred Tool
7 | Bidlogo usa ferramenta exterBast Use Blast Tool

! Genoma do Camar&o Branco — www.shrimp.ufscar.br/
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A Figura 25 mostra, por exemplo, o ator Bidlogo(ogis) interagindo com os
casos de usRealize Login, Submit Sequence File, Validate Xiel Generate Submission
Report Use CrossMatch TopUse Phred Toot Use Blast ToolNeste nivel do problema, os
relacionamentos dos atores com os casos de usndié&ados dispensando detalhes que nao

séo relevantes para o contexto da aplicagao.

{“'_I:I_se CrossMatch Teel_h“":}, L — ~

[ : ; A Usergnd Passw : : : : :
(Use Phred Tool ‘
—— - ! L 5 5 . .
. . . "I"\. - Sequ +e~hﬁenmtmn e S
5 5 5 5 5 I .
. . . _ oy “% Y : _ ( Suhmlt Sequence F||e )
................ ———— . . . - ... — : .
. . . — \h.f::_:_ . . .
) ) f Elelugi‘st o )
"
-
Jllr.-'|r~?e|J|:||tJSe| erated
Biologist Igentification .:l
S .__'__-.rl_;__ﬁ*.”".ﬂ.f. T —

(: Generate Submission Flepert :;

FIGURA 25 — MODELO DE CASO DE USO DA APLICAGAO SHRIMP
Prosseguindo na modelagem da aplicacdo espeotficansodelo de classes com

seus atributos, métodos e relacionamentos. O reént dos casos de uso possibilita
determinar os comportamentos dos objetos em cadsecl

Orientado pelo padradVC da arquitetura do FrameEST, o desenvolvedor
organiza os artefatos da modelagem conforme at@strde pacotes mostrada na figura 26.
No pacotebr.ufscar.frameest.moddlcam os componentes dos modelos da aplicacdo. A
figura destaca 0s pacotes br.ufscar.frameest.model.backbean e
br.ufscar.frameest.model.ejb.applicatiaque conterdo os componentBackBeanse EJB

Session Beanwais especificos da aplicacao.
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EHE=1 FrameEST
— Relations
1 br

BB ufscar
BB frameest

— Relations
3 control
—H model

— Relations

5 ejin
—* Relations

[ application

3 wiew

FIGURA 26 — ESTRUTURA DA APLICACAO NO PADRAO MVC

Baseado numa analise dos modelos de classes satedmuso da aplicacdo e do

FrameEST, identificam-se as partes do FrameESTremseeutilizadas. Nesse momento
inicia-se o segundo passo da estratégiajetar. Nessa fase os componentes do FrameEST

sao reutilizados pelas aplicacbes. O modelo dadigd mostra a reutilizacdo de 6 interfaces

de componentes do FrameEST.

GenerateSubmissionReport

RegisterSubmission

=zIFwGefierateReport==
= ' : : A .

- - =2 . . ==IFwParsexnL>=
/ FrameEST ~, _ _ — — — — 7
- ) e L

),

UseBlastTool

8 o o o oo o oaooa "o 9 a o a6 oo oo

UseCrossMatchTool

FIGURA 27 — MODELO DA APLICAGAO COM REUSO DO FRAMEEST

No caso, RegisterSubmission, GenerateSubmissionRepodvialidatexXm)

UseBlastToql UseCrossMatchToot UsePhredTookeutilizam do FrameEST, as interfaces
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<IFwSubmitSequenceFile>, <IFwGenerateRepqrtx<IFwParseXml> <IFwBlastTool>,

<IFwCrossMatchTool>e <IFwPhredTool>,respectivamente.

Uma vez definidos os componentes a serem reutiiizadpecifica-se o modelo de

componentes da aplicagdo, conforme mostra a FRflira

Para que se tenha uma idéia melhor da organizaggipatotes e componentes a

Figura 28 destaca a composic¢do interna do pdwaiéscar.frameest.modebrganizado em

dois pacotedor.ufscar.frameest.model.backbeabr.ufscar.frameest.model.ejb

—

control
(br.ufscarframeest)

. y-

.
I
i
|
I
|.
.
i
I.
I
I.

view
(br.ufscar.frameest)

backbean

(br.ufscarframeestmodel)

model
(br.ufscar.frameest)

[T

==JavaBean==

Generate SubmissionReport

=]

==JavaBean==
MainPagespplication

=]

==lavaBean== |
FrameBEstLogin

<<z JavaBean==
Fram eEst Application

=)

RegisterSubmission

=zJaaBean==

=l

==lavaBean=> =]

FrameBEst Session

==JaaBean== |

Use BternalTool

&b

(br.ufscarframeestmodel)

[
b

Y

!

[ 1]

entity

[brufscarframeest.model.ajl)

\
'.
&

session

(br wfscar frameest.model.ejb)

FIGURA 28 — MODELO DE COMPONENTES DA APLICAGAO SHRIMP

No pacotéor.ufscar.frameest.model.backbe@m-se componentes reutilizados do

FrameEST,

FrameEstApplication,

FrameEstSession,

e especificos da aplicacdo (sombreads). caso,

0S componentes

FrameEstLogin MainPageApplication,
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GenerateSubmissionReport, UseExternalTaml RegisterSubmissionutilizam servigos
providos pelos componentes do padwotefscar.frameest.model.ejb.session

O pacotebr.ufscar.frameest.model.ejb.entitpntém componentes do modelo da
aplicacao que provém servigcos aos componentes do cotepa

br.ufscar.frameest.model.ejb.session

6.2 IMPLEMENTACAO

Para implementacdo das aplicacbes o FrameEST ispi@nilvel através de um

plug-in na ferrament&clipse conforme ilustra a Figura 29.

# Java - RegisterSubmission. jsp - Eclipse SDK

File Edit Mawigate Search Project Run ‘Window  Help

@ | %-0-Q- EHEGE- | ™y Y | &13ava
*\::. {::l -
Ee 2 T O buidxml B2 S |
=i = |
a | [ [ = EJB3 Annota... #
= ~1 |
| ‘;‘,J- ?hrimp A >3 fi | CIrr : rf_ <0 Remate
- src ) £y e g <[+ Local
- =4 broofscar f £ o
- Ei Frarnel == enome Co... f_
-1 = . P
T ;;J Erame: Sequence File Submission < Tools:Blast
+-4J] Frame 2 :
i |i| i <|_|>TDD|5.TI’EE|
[+ [J] MainP: [ List Sequence File ] i
= *
i !ﬂ Regish == J5F Treatment
- [#-[J] UseBla . ¢ ¥ Fiview
“- 3 brofscar.f File [ ] < & Frsubyigw
-8 broufscar f - ; -
-3 br.ufscar.f : — | | L= J5F Wiew +
B3 b oFscer | I Submit ] [ Feset ] [Eiau::k] . i'""i.h:F.n:urm
3 brufscart o | g | » ;I':"_h:i,.,pmext
£ > Source | Preview -

FIGURA 29 — IMPLEMENTAGAO DA APLICAGAO SHRIMP NO ECLIPSE
A esquerda da figura, frowser pode-se navegar na estrutura do FrameEST. A

direita tém-se as paletas com os componentes doneBE&T disponiveis para reuso da

aplicacdo. No centro tem-se uma pagi&®da aplicacdo. Essa pagina esta associada a um
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BackBean(RegisterSubmissipnque acessa os componeni&se EJB Session Beanslo
caso, dBBackBearreutiliza servicos do componerffesSubmitSequenceFileBean

Componentes reutilizados através de instanciacO@gtasl tém suas
implementagbes providas pelo FrameEST. Componentgtilizados através de
especializacbes tém parte de suas implementacOeflas pela propria aplicacdo. Nesta
aplicacdo, o component®ackBean FrameEstApplicatip® os componentelSJB Session
Beans FwGenerateReportBean, FwSubmitSequenceFilgBeaFwBlastToolBean
FwPhredToolBeare FwCrossMatchToolBearforam reutilizados através de instanciagées, e
os componente§rameEstLogire FrameEstSessigmtravés de especializagdes.

Outros componentes foram construidos especificameara este estudo de caso,
como o0s componenteBackBeans MainPageApplication, GenerateSubmissiomiRe
UseExternalTooé RegisterSubmission

Uma vez implementada, pode-se executar a apligagé&overificar se a mesma
atende aos requisitos especificados. Adotou-sevadse Jbossneste projeto de pesquisa por

suportar as tecnologias que foram utilizadas pedEEST.

6.3 TESTES

Foram realizados varios testes (estruturais e dmags) e validacbes para
examinar o comportamento da aplicacdo, atravésalexecucao, e assegurar que a aplicacéo
final corresponda aos requisitos especificados.

Para testar a aplicacdo, o FrameEST disponibilima arquivo chamado
“Build.xml, conforme mostra a figura 30. Este arquivo é oespvel pelodeploy da
aplicacao, isto é, pelo empacotamento da aplicagiiaum Unico arquivo com a extensao

“.ear’, gue é automaticamente transferido para o senddaplicacées, no casdlboss
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& Java - build,xml - Eclipse SDK
File Edit Mawigate Search Project Run Window  Help
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FIGURA 30 — DEPLOYING A APLICACAO SHRIMP
Conforme mostra a figura 31, o arquivedr’, no caso Application.eat, é

composto por:

- Arquivo *“.ejb3 (Application.ejb3: nesse arquivo s&o empacotados todos o0s
componentegjb sessiore entity beanslo frameworkou especificos da aplicacdo, bem como
arquivos de configuracdo e seguranca desses contpenaos formatogropertiese xml O
arquivopersistence.xnmé responséavel pela configuracao de acessejdestity beans.

- Arquivo “.war’ (Application.wa): esse arquivo contém todo o restante da aplicagédo
isto &, bibliotecagava arquivosxml e propertiesde configuracdo, componentfesabeans
figuras e paginagp e html. Os arquivogaces-config.xme web.xmlséo responséaveis pela
configuracdo da aplicacdo como um todo, desde @ngemento dos componentes

javabeansservlets paginagsp até a navegacao da aplicacadmwvser
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- Arquivo “.ear”: arquivo que empacota os dois arquivos anterifregh3’ e “.war’). O

arquivoapplication.xmlé responsavel por configurar o acesso ao coneEgkes arquivos.

: : <<artifact-> [ - 3
... .. ... |mpplicationear | . . .. . . . | application.xml

==gtifact== D L ==atifact== D L
Application.ejb3 : e Application.war e
| . .
P %

persistence.xml faces-configxml |~ |web.xml

FIGURA 31 — ESTRUTURA DO ARQUIVO “ .EAR’ GERADO PELO FRAMEWORK
Apds o procedimento déeploy deve-se ativar o serviddboss e executar um

browser Finalmente, indica-se a pagina de inicio da apdo para comecar a execu¢do da

aplicacdo. As duas préximas figuras apresentamralguelas da execucdo da aplicagdo. A

figura 32 mostra a tela inicial da aplicacdo, o@delicitada a autenticacado do bidlogo.

=4 http:Hlocalhost:B0B0/Shrimp/ - Microsoft Internet Explorer = 2]
Arguivo Editar  Exibir  Faworitos  Ferramentas  Ajuda ﬂ"
@ T > |i.| |E.| -; .-‘_ F P B = 2 ﬁ & ﬁ -j
Endereco i@ﬁl{g}}l’ﬁncaiﬁnst:BI:ISD.;I;éi'lrimp.;'-- V_ . Ir ﬁ"]
=t R oy S = T - e
” PITIPNIE) =) I G=riorn= =W e
i Sine Sy .
Log [
Password _ |

-ﬂ Concluida ‘i Intranet local
FIGURA 32 — PAGINA INICIAL DA APLICACAO SHRIMP

Ja a figura 33 mostra uma tela na qual o bidlogdepstar seus arquivos ja

submetidos, como também pode submeter novos asjotra sequéncias @NA
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Arquivo  Editar  Exibir  Faworitos  Ferramentas  Ajuda f’:
Q-9 RReFPHFre cralM Leo@BI
Endereco '@ http:jflocalhost: 3080/ shrimp/pagesiMainPageApplication, jsf V! Ir @

b y | Rt L - ) = B —
S o 2T Serlomn2 Frojear

Sequence File Submission

l List Sequence File l

File | | [find...]
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FIGURA 33 — PAGINA DE SUBMISSAO DE ARQUIVOS DE SEQUENCIAS DE DNA
Conforme apresentado nesse estudo de caso, partloss requisitos de uma

aplicacdo do dominio de biologia molecular, modesadonforme técnicas déML 2.0 e
obteve-se sua implementacdo, reutilizando os coemges doframework FrameEST,
conforme os 4 passos da estratégia de desenvolarderaplicacoes.

No préximo capitulo conclui-se este trabalho, naogio os resultados obtidos e

as propostas de trabalhos futuros.
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7 CONCLUSOES

A producdo de dados cientificos relacionados aobial molecular cresce em
ritmo acelerado, da mesma forma que a demandaugoapverificacdo, recuperacao e analise
destes dados. Atualmente, essa demanda n&o podateselida satisfatoriamente pelas
ferramentas e aplicativos disponiveis nesse dominio

Diante dessas necessidades, esta dissertacdo nhpuesen framework de
componentes, no padrddVC, para a integracdo de dados e ferramentas do womén
Biologia Molecular, que vem sendo utilizado em eta$ no Departamento de Computacao
daUFSCar, tais como o projeto do Camaréibopenaeus vannaméshrimp EST ProjektA
utilizacdo do FrameEST nesses projetos apresetiedback para refinar e melhorar cada
vez mais sua estrutura e seus componentes.

A arquitetura desenvolvida oferece aos desenvotesdmaior rapidez, menor
custo, mais seguranca, flexibilidade e extenselel na construcao das diferentes aplicagbes
deste dominio, possibilitando centralizar e estantuas informacfes, para uso dos
pesquisadores.

Acredita-se que o FrameEST da um passo importamgerpelhorar o processo de

desenvolvimento dsoftwarerelacionado a pesquisas do dominio da biologia oudér.

7.1 CONTRIBUICOES DO TRABALHO

Este trabalho proporcionou os seguintes resultados:
a) frameworkFrameEST para o dominio de Biologia Molecular, etado segundo as
técnicas deCatalysiscom a tecnologi®JML 2.0 e implementado com as tecnolog#&Fe
EJB3.0Q
b) reutilizacdo de componentes deftwaredesde a modelagem (no padiélll) até a

implementacaoplug-in para a ferramentaclipse das aplicacoes;
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c) flexibilidade de acesso as diversas fontes de dadtesyogéneas e distribuidas, sejam
arquivos texto ou bancos de dados, sendo que smaesste Ultimo, pode ser VIRBC ou
EJB Container

d) utilizacdo do padraddVC para simplificacdo e manutencdo das 3 camadaselmod
visualizagéo e controle;

e) frameworkdesenvolvido com componentes sigftware previamente testados e com
interfaces bem definidas, que facilitam o reuso;

f)  proporciona um ambiente amigavel de desenvolvimel@® aplicacdes, através de
wizardse editores visuais, facilitando a manutencao dagponentes das aplicagdes;

g) utilizacdo de padrdes de projeto no desenvolvimdotbocomponentes proporcionando
desenvolvimento de aplicacdes cada vez mais padaas;

h) facilita a utilizagdo de ferramentas disponiveisdoeminio de biologia molecular, tais

comoBlast, Phred dentre outras.

7.2 TRABALHOS FUTUROS

Dentre as idéias para dar continuidade a estdh@ldestacam-se:
a) ampliacdo das funcionalidades dmmework FrameEST para suportar consultas
multidimensionais com o uso @&ata Warehouses
b) gerar codigagJavaautomaticamente a partir da modelagenframework
c) construcdo de componentes para:

o habilitar o desenvolvimento de aplicacdes para biamedesktop

o gerar gréaficos estatisticos para os biélogos;
d) a constru¢cdo de outrdsameworksna area de biologia molecular que possam ser
integrados com rameworkFrameEST;

e) outras pesquisas que explorem o controle de qualiddestes do FrameEST.
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O FrameEST vem sendo utilizado por diferentes aplies do projeto Genoma,
como a do Camarddatopenaeus vannaméshrimp EST Projelt Esta disponivel no CD que
acompanha esta dissertacdo e também no enderpgiwhitv.recope.dc.ufscar.br, para toda
a comunidade, para auxiliar e facilitar o desenvadwito baseado em componentes. Sua
distribuicdo é feita de acordo com os termos dmtieApache Licenseersao 2.0, disponivel

em http://www.apache.org/licenses/LICENSE-2.0.
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APENDICE A — IMPLEMENTANDO UMA APLICA(;AO COM O REUS 0O DO
FRAMEEST.
Os pré-requisitos para a instalacdo e utilizacabrdmeEST sdao:
+ EclipseSDK 3.0.x ou 3.1.x;
. Graphical Editing FrameworKGEF). E um projeto Eclipse e esta disponivel em:

http://www.eclipse.org/gef/lGEF é atualmente distribuido em 3 partBsintime um

SDK, e exemplos. E necessario instalar soment@me.
+ EclipseHTMLEditor Este é um projetoSourceForge e esta disponivel em:

http://amateras.sourceforge.jp/cgi-bin/fswiki erkvagi?page=EclipseHTMLEditor

1) INSTALACAO
Para instalar o framework FrameEST, basta copiar o0 arquivo

br.ufscar.frameest_1.0.0.jgara a pastpluginsda instalaca&clipse

2) INTRODUCAO
Para criar uma aplicagdo utilizando o FrameEST ns&essarios 0os seguintes passos:
1) Criar um projeto Java;
2) Iniciar o FrameEST,;
3) Criar as paginas de visualizacdo da aplicacéo;
4) Acessar os componentes do FrameEST, conforme asiéade;
5) Criar a navegabilidade entre as paginas da apb¢caca
6) Fazerdeployda aplicacéo para o servidiBOSS
Nas proximas secdes é detalhado cada passo patuadooma aplicacao simples,

fazendo reuso divameworkFrameEST.
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3) CRIAR UM PROJETO JAVA

Primeiramente é necessario criar um projeteasimples ndeclipse (File -> New->
Project-> Java ProjechL

OBS: é necessaritbK 5.0

Depois do projeto criado, é necessario criar unsiapaue sera a raiz da aplicacao
(botdo direito na aplicacabliew>Folder, como exemplo 0 nome sex&h.

Pronto, a aplicacéo esta disponivel para iniciarameEST.

4) INICIANDO O FRAMEEST

Para iniciar o FrameEST, clicar com o botdo direito pasta criadaveh New
>0Other>FrameEst->Iniciar Aplicacdo FrameEst, clidééext Na tela que se abre, clicar em
Browser e selecionar a pasta raiz da aplicagéel Nessa mesma tela tém-se ainda opcoes
para configurar a aplicacdo. Depois de escolheomaiguracdes, clicar no bot&anish.

Apés iniciar o FrameEST, falta agora configurarpastas que irdo armazenar o
cadigo fonte e compilado da aplicacdo. Sendo asdicar com o botdo direito novamente na
aplicacdo e escolher o itePnoperties Na tela que se abre, escolher o itkwa Build Pathe
na paletaSource clicar no botdcAdd Folder selecionar a paststc e clicarok Caso dé
alguma mensagem de aviso, cliges

Para configurar a pasta para o cédigo compiladssanenesma tela clicar no botéao
Browsere selecionar Aplicagcdoweb>WEB-INF e clicar no botadreate New Folderna
caixa que se abre, digitar 0 nome da pasta qumirér os cddigos compilados da aplicagao,
que nesse exemplo sera “classes”. Agora bastar dikacaso dé novamente alguma
mensagem de aviso, cligyes

Apés essa etapa, a aplicacdo estd pronta para apmelgsenvolver as interfaces de

acesso e o reuso dos componentes do FrameEST.
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5)  CRIAR AS PAGINAS DE VISUALIZACAO DA APLICACAO

Nesse exemplo, a aplicacdo terd 3 pagilwagn.jsp principal.jsp e erro.jsp Para
cria-las, selecione a pagtagesque esta dentro da pasteebda aplicacdo. Clique com o
bot&o direitoNew>Other>FrameEst->Criar Visualiza¢do da aplicacdo Framé¥stela que
se abre, colocar o nome da pagina, por exerfgdi.jspe clique enfinish. Faca 0 mesmo
procedimento para as outras paginas.

As paginas serdo construidas utilizando compondieépara facilitar o reuso desses
componentes, foi desenvolvido uma paleta de compesePara visualiza-la, faca o seguinte:
no ambiente Eclipse cliqgue Window->Show View->Other->Amateras->PaletteSera
mostrada uma paleta de componeri8& (JSF Viewe JSF Treatmentg EJB3 (Genome

Componentg EJB3 Annotation)Para a paginkgin.jsppreencha de acordo com a figura 1.

<h:form=-
LoEnters
<hr/ >
<h3xAhplicagfo com reuso do FrameEST</h3x
<hr/ >
<h:outputText value="Login "/r<h:inputText hinding="#{FrameEstLogin.htmlUzer} />
<hr/ >
<h:outputText valuse="Zenha "/><h:inputSecret hinding="#{FrameEstLogin.htmlPass} "/ >
<hr/f >
<h:commandButton value="0k" action="#{FrameEztLogin.checkLogin} "/ >
<h:commandButton valuse="Cancelar™/ >
</oenters
</ h: forms>

FIGURA 1 - CODIGO DA PAGINA LOGIN.JSP.
Os cbdigos para as outras paginas sao:

» PA&ginagprincipal.jsp conforme a figura 2;

<h:form=
<CENnter:
<hre/ >
<hZ>Pagina Principal da Aplicacfo</his
<hr/ >
<h4>28eja Bem windo & Pagina Principal</hd>
</centers
</h:form>

FIGURA 2 - CODIGO DA PAGINA PRINCIPAL.JSP.

» PAaginaerro.jsp conforme a figura 3;
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<h:form-
<CEnLer>
<briz>
<hZxPagina de Erro</hZx
<hbr/ =
<h3ix>Vocé tewve problemas no acesso ao Sistema<bhr/ >
Por fawor, wolte e werifigue zeu usuario & Zenha !'!'</h3x
<h:commandButton value="Voltar™ action="bhack"/>
</ centers
</h:form>

FIGURA 3 - CODIGO DA PAGINA ERRO.JSP.
Serd criada também uma pagina inicial chaniadiex.jsp conforme mostra a figura

4. Esta pagina é criada a partir da pasta raiplilzagdo(web)e ndo dentro da pagtages.

<htrml>
<head:>
<meta http-egquiv="Content-Type" content="text/html; o
<titler</titlex
<link href="/figures/atyleshest.cs3" rel="atyleshest'
</ heads>

<hody style="background-color: rghi204, 204, 204); -rave-
<jap:forward page="/pages/login.jst" >
</fhodys
</html>

FIGURA 4 - CODIGO DA PAGINA INDEX.JSP.
Notem que dorward vai paraogin.jsfe nddogin.jsp isso porque fsf’ esta

mapeado no arquiweeb.xmida aplicagéo.

6) ACESSAR OS COMPONENTES DO FRAMEEST,

Notem que na figura 1 e 3, aparecem, na op¢éiondos componentdsuttons o
nome ‘FrameEstLogin.checkLodin fazendo o reuso do component&gameEstLogin
responsavel pela validagdo de usuario e senha. Bamonstrar flexibilidade, esse
componente serd customizado, que esta na pesta br.ufscar.frameest.model.backbean-

>FrameEstLogin.javaleixando-o de acordo com a figura 5.
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public String checkLogini(){
String lg = new Jtring(htmluser.getValue() .Co3tringi())
Jtring pw = new Jtring(htmlpass.getValue() .Co3tringi())
f%1f (uzer.checklUser (lg,pw) ) {
getFrameEstieszsion() .setlUzer [ 1g)
getFrameEst3ession () . 3ecPasswd(pw) ;&7

if (lg.equals(flui="™) £& pw.edquals(T1z237)) {
return "SuccessLogin™:
telsed

return "FaultLogin®™:

FIGURA 5 — CUSTOMIZANDO O COMPONENTE FRAMEESTLOGIN.
Como neste exemplo ainda n&o se utiliza banco desg&asta comentar a linha que

acessa ejbsessiomle usuario conforme mostra a figura 6.

fiprivate IFwREegisterBiologist user:
private HtmlInputText htmluser = new HtmlInputText|):
private HomlInputText htmlpass = new HtmlInputText () :;

public FrameEstLogini(){

try{
A Javax.naming. InitialContext ctX = new javax.haming.Initislcon
A user = [(IFwRegisterBiologist) ctx.lookup(IFwRegisterBiologist

} catoch (Exception e) |
throw e instanceof Jjavax.faces.FacesException ? ([Jjavax.faces.

FIGURA 6 — COMENTANDO O CODIGO REFERENTE AO EJBSESSION DE USUARIO

7) CRIAR A NAVEGABILIDADE ENTRE AS PAGINAS DA APLICACA O

Nesse exemplo, o objetivo € o bidlogo preencheénsue senha, e caso tenha
digitado corretamente, € direcionado para a pggimaipal, caso contrario, vai para a pagina
de erro. Essa ldgica € construida através de mapeasrml que indica a navegabilidade da
aplicacdo. O FrameEST disponibiliza um editor gaftduncao. Para acessé-lo, cligue com o
botéo direito no arquiveveb>WEB-INF>faces-config.xmle siga o caminh®pen With-
>FrameEst faces-config.xmbera aberto um editor responsavel por:

- Navegabilidade - para construir a navegabilidadepd@inas da aplicacao;

- BackBeans- Nome dogavaBeangjue acessam 0s componentes;
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- Fontexml — codigoxml gerado pelos 2 editores anteriores. E o conteldargiaivo
faces-config.xmlque é utilizado pelo FrameEST para definir o mdatdosJavabeans
e da navegabilidade das aplicacdes
A partir desse editor serd construida a navegaliidia aplicacao, conforme mostra a
figura 7. Nesta, a pagiragin.jspdireciona o usuario para a pagjmancipal.jsp,caso tenha

sucesso na validagédo dlmgin (SuccessLog)n e para a pagina erro, caso tenha problemas

,l'pages,l'lu:ugln ]sp
Ipages)principal jsp
Faultt.ogin

,l'pages,l'erru.]sp

FIGURA 7 — NAVEGABILIDADE DA APLICACAO

(FaultLogin).

8) FAZER DEPLOY DA APLICACAO PARA O SERVIDOR JBOSS;

O FrameEST fadeploydas aplicacbes para o servidboss,versao 4.0 ou superior,
que tenha o suporte para componeBt#versao 3.0.

Para facilitar o processo aeploy o FrameEST disponibiliza um arquivo chamado
build.xm| que fica dentro da pastaeh Este arquivo é responsavel por “empacotar’ e
configurar a aplicagdo que sera disponibilizada palBoss Conforme mostra a figura 8, o
FrameEST empacota os arquivos da aplicacdo eme3sni® primeiro nivel empacota os
componente&JB3em um arquivo com a extensaejbh3, neste exemploAplicacao.ejb3
O segundo nivel € o empacotamento de todos osvamula aplicacdo, exceto 0s
componente€£JB3 em um arquivo com a extensawar’, neste casoAplicacao.wat. E

finalmente o arquivoAplicacao.eat, empacota os dois arquivos gerados anteriormente.
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<!'—— Mome dos Pacotes da Aplicagio a ser desenvolvida -
<l—— 0OB3: Caso altere esses nomes, lembre-z3e de alterar o e
<l—— também o arguivo application.xml no diretorio META-INF -

<property name="namesar™ waluse="iplicacso.ear”s >
<property hawe="namewar™ waluse="iplicacso.war”s >
<property namwe="nameeib3™ value="iplicacaoc.ejh3" >

FIGURA 8 — PARTE DO CODIGO DO ARQUIVO BUILD.XML
Para alterar o nome da aplicagdo na operacdtepley além de alterar o codigo do

arquivobuild xml, conforme mostrado na figura 8, também é néecesalterar outro arquivo

7

chamadoapplication.xm| que fica emweb->META-INE Esse arquivo é responséavel pelo
mapeamento dos arquivos que sdo empacotados entampdld definicAo do nome da

aplicacao ndrowser A figura 9 mostra o codigo do arquigpplication.xml

~application>
<display—name>Aplicacan<fdisplay—nameﬂ

<module:>
“wekh>
<web-urirAplicacao.war</web-uriz
<oontext-root:x/ Aplicacao</context—roots
</ weh
</modulex
<module
<ejhriplicacac.ejb3i</ejb>
</modulex
</application>

FIGURA 9 — CODIGO DO ARQUIVO APPLICATION.XML
Para executar deployda aplicacdo, abra o arquikiaild.xmlcom duplo clique, va até

o menu Whdow->Show View->Outlineaparecera uma lista de fun¢bes disponiveis nesse
arquivo. Cligue com o bot&o direito na opg@erarAplicacag Run As->Ant Build. Serdo

mostradas as mensagens de execucdepleyconforme mostra a figura 10.

Buildfile: Ciheclipsetwkp apldplicacsotwebilbuild. xml
Gerarhplicacac:
[mkdir] Created dir: C:heclipselwkp_aphiplicacacibuild
[1ar] Building jar: C:heclipselwkp_ap'liplicacacibuildhiplicacacFrameEst.ejhs

[zip] Building zip: Citeclipsel\wkp ap)iplicacach\build) iplicacaoFrameEst. war
[zip] Building zip: Citeclipsel\wkp ap)iplicacach\build) iplicacaoFrameEst.ear
[copy] Copving 1 file to Cihjboss-4.0.2%\serverballideplaoy
[copy] Copying 1 file to C:hjboss-4.0.2%=serverhalldeploy

EUILD SUCCEISFUL

Total time: Z seconds

FIGURA 10 — MENSAGENS DA EXECUGCAO DE DEPLOY
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OBS: antes de executar a operacadejg@oyda aplicacéo, € preciso ja ter instalado e
configurado as variaveis de ambienfdVA HOME JBOSS HOMEe ANT_HOME
correspondentes aava JDK5.0servidorJBOSSom suporte padaJB3e o aplicativoANT.

Para testar a aplicacéo, basta iniciar o servidaplicacdes, neste caso JBOSS, abrir
um browser e digitar aurl http://localhost:8080/Aplicacao. Caso tenha segumbos o0s

passos corretamente, deverd aparecer a tédgideda aplicacéao.



