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Resumo - Este trabalho tem o objetivo de auxiliar,
estudantes e pesquisadores, na precisio dos calculos sobre
genética populacional, por meio de um software educativo:
o Popgenelation. As técnicas de melhoramento genético
trazem diversos beneficios, porém frequentemente para
chegar a resultados satisfatorios, é necessaria a realizacido
de calculos de equacdes complexas e que geralmente sio
solucionadas, pelos estudantes e pesquisadores, sem o
auxilio de um sistema informatizado. Além disso, os
sistemas existentes que realizam calculos similares, porém
nao especificos para a genética de populacio, sio pagos ou
possuem restricdes de acesso e ndo possuem carater
educativo, ou seja, sua usabilidade ndo é satisfatoria.
Diante do exposto, verifica-se a necessidade de aumentar a
confiabilidade e precisio dos calculos feitos por
pesquisadores (da area de Genética), além de automatizar
essa etapa com a ajuda de um sistema informatizado e
ainda auxiliar estudantes que necessitam aprender o
conteudo de genética populacional via um software
educativo. A pesquisa é metodoldgica, pois se refere a
realidade, e nos leva a caminhos, formas ou procedimentos
para alcan¢ar um determinado fim. E aplicada, pois tem um
objetivo concreto que é o software de melhoramento
genético, que visa sanar um problema real, logo é algo
pratico, com uma solugdo concreta. Os resultados
encontrados pela andlise dos questionarios evidenciaram a
usabilidade do sistema, caracterizando-o como um
software educativo.

Palavras-chave: software educativo, melhoramento
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I. INTRODUCAO

A revolugdo tecnolédgica ocorrida no Século XX gerou
uma grande difusdo nas mais diversas dareas do
conhecimento, permitindo uma grande interacdo entre
pessoas e as maquinas, auxiliando o trabalho e
automatizando os mecanismos de gestdo, isso implica em
melhoramento no desempenho além da facilidade no
manuseio e confiabilidade no que se refere aos dados
gerados. Ndo é diferente na area de melhoramento
genético, os softwares, desenvolvidos sdo de grande
utilidade nas pesquisas e aprendizado dos profissionais, e
isso esta em constante crescimento.

E de grande importancia a inclusio de paradigmas de
ensino nos diversos campos de pesquisas, gerando efeitos
positivos nos estudantes, segundo Skinner [1] a instru¢do
programada ou maquina de ensino, estimula os alunos a
estudar sem a intervencao direta do professor.

Com o grande uso dessas tecnologias, a modalidade de
auto ensino, ou ensino programado, vem tomando seu
espaco no mercado como um auxiliador em pesquisas,
tornando a compreensdo sobre os assuntos abordados
maior, reforcando o aprendizado dos estudantes e
professores, visto que em diversas situa¢des é mais viavel
reproduzir simula¢des ou possibilidades no campo virtual
[2]. Para tanto, é necessario criar softwares que possuam
facilidade de uso, um exemplo da caréncia desse tipo de
software esti na pagina da Universidade de Rockefeller,
http://lab.rockefeller.edu/ott/geneticsoftware, o usudrio
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é redirecionado para a pagina onde o Dr. Wentian Li lista,
que até outubro de 2019 continham mais de 600
softwares na area de biologia, organizados por ordem
alfabética e com suas respectivas descrigdes. Analisando
essa lista é possivel perceber que a maioria dos softwares
sdo desenvolvidos em C, C++ e Pascal, que ndo
proporcionam muitos recursos graficos para ajudar no
mecanismo ensino-aprendizagem.

Para a realizacdo de estudos acerca de genética
populacional é necessario ter conhecimento sobre
diversos temas, a fim de determinar de que maneira os
mecanismos evolutivos, como muta¢do, recombinacao,
selecdo natural, migracdo, atuam sobre as populagdes
naturais. Essa infinidade de possibilidades de
combinacgdes de alelos se torna uma tarefa bastante ardua
para ser calculada de forma manual, necessitando de
ferramentas que sejam capazes de facilitar o trabalho
humano para que evitem a fadiga visual, além de
promover a confiabilidade dos calculos.

Portanto, o sistema desenvolvido tem como
caracteristica atender as necessidades de
autoaprendizagem do estudante, por meio de um
ambiente agradavel, atuando no auxilio a resolucdes de
problemas como calculos de frequéncias de genes
autossdmicos e ndo autossomicos, tornando um software
de carater educativo.

E de relevincia esse trabalho, pois visa automatizar
calculos complexos antes feitos de forma manual,
auxiliando pesquisadores e estudiosos, por meio de um
sistema informatizado de carater educativo, atendendo as
métricas da  Organizacgdo Internacional  para
Padronizagdo, ISO 9126 quando se refere a usabilidade.

O Popgenelation, nome que foi dado ao projeto, se
divide em dois moédulos, sdo eles: o tedrico e o pratico,
sendo o tedrico voltado ao publico que tem menor
conhecimento na d4rea e busca melhorar seu
entendimento e reforcar seu aprendizado na area das
ciéncias bioldgicas, pois contém diversas explicacdes e
demonstragdes dos assuntos abordados. O moddulo
pratico visa auxiliar o desenvolvimento de projetos no
ramo das ciéncias biolégicas, contando com calculos
precisos sobre genética de populacdo, analisando as
frequéncias dos alelos e influéncias como, forgas
evolutivas, selecao natural, mutagdo e derivagdo génica.

II. REVISAO DA LITERATURA

0 homem vive em uma busca constante as condi¢des
para melhoria do solo, antigamente por meio de
observacdo e experimentagdo, atualmente utilizam-se
técnicas mais sofisticadas como andlises de solo, para
obter resultados satisfatérios. Para existir melhoramento
€ necessario haver uma grande diversidade genética, que
possibilite desenvolver plantas resistentes aos fatores
bi6ticos (como pragas, ervas daninhas) e abibticos
(salinidade, desequilibro nutricional por escassez ou
excesso de nutrientes, calor, alagamento/inundacio, frio,
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seca), segundo [3] busca-se através do melhoramento
genético obter-se incrementos em caracteristicas; com
ganhos gradativos e continuos; reduzir ou eliminar a
manifestacdo de caracteristicas indesejaveis; acrescentar
caracteristicas de interesse ainda nao disponiveis.

O Brasil por ter biomas diversificados e uma grande
extensdo territorial favorece o cultivo de graos (arroz,
feijao, soja algodao, hortaligas) sendo muito importante
do ponto de vista socioeconbmico para o
desenvolvimento do pais, isso torna bastante relevante as
pesquisas sobre melhoramento genético, agregando
assim valor aos vegetais e graos, gerando visibilidade e
confiabilidade no cenario internacional [4].

Nos ultimos 20 anos com os avangos biotecnolégicos,
novas técnicas surgiram, que permitiram modificagdo de
plantas através de engenharia genética, hoje em dia é
possivel inserir genes de outras espécies vegetais, ou
mesmo genes de animais ou de bactérias originando
plantas transformadas ou transgénicas (...)[5] a produ¢do
de plantas transformadas pode ser util no combate a
pragas pela producdo de linhagens mais resistentes, na
obtencdo de plantas com maior valor nutricional, com
partes mais vistosas de interesse ornamental, entre
outras.

Fica evidente a necessidade de pesquisas voltadas para
melhoramento genético, tanto do ponto socioecon6mico,
para torna-se mais lucrativo e reduzir os custos de
producdo, quanto para o consumidor final que terd maior
qualidade do produto adquirido.

A. Genética de Populagdo

A genética de Populagdo busca explicar mudancas de
frequéncias de alelos e suas distribui¢des, tentando
desvendar fenomenos de adaptacdo ao meio ambiente,
sob a influéncia de fatores como, sele¢do natural, mutagio
génica, fluxo e derivacdo. Baseado em alguns aspectos
primitivos em uma populagido como, auséncia de selegao,
mutacdo de loco, tamanho da populagdo, auséncia de
migracao.

0 estudo sobre populagdes tem como base o pool génico,
que sdo o conjunto total de genes que presente em todos
os individuos da populagdo, e gracas as permutacgoes,
novos alelos se misturam aos ja existentes, determinando
uma enorme diversidade [6].

Theodosius Dobzhansky [7] define um conceito sobre a
genética em populagdes; uma populagdo é um conjunto
de individuos que se reproduzem sexuadamente,
compartilhando um conjunto de informagdes genéticas e
mantendo um patriménio génico comum. Nesse contexto
em 1908, Godfrey H. Hardy e Wilhem Weinberg,
concluiram que, se nenhum fator evolutivo atuasse sobre
uma populagdo que satisfizesse certas condigcdes, as
frequéncias de seus alelos permaneceriam inalteradas ao
longo das geracdes, sendo esse principio conhecida
atualmente como, Equilibrio de Hardy-Weinberg. Dois
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principios devem ser respeitados para que ocorra esse
equilibrio sdo esses: 1) a populacio deve ser muito
grande (quanto maior, melhor); 2) a populacdo deve ser
panmitica (do gregopan, todos, e do latim miscere,
mistura); Uma populagdo que possua essas
caracteristicas, e na qual ndo ocorra nenhum fator
evolutivo, tais como mutacdo, selecdo ou migracao,
permanecera em equilibrio génico, ou seja, as frequéncias
dos alelos ndo sofrem alteracdo ao longo do tempo. Uma
populacdo na qual os individuos possam se reproduzir de
forma sexuada com informag¢des comuns do mesmo gene
originario foi chamada de Populagdo mendeliana, com os
seguintes aspectos:

Deve ser uma populagdo muito grande; todos os
cruzamentos podem ocorrer com igual probabilidade,
casualmente, permitindo uma perfeita distribuicdo dos
seus genes entre todos os seus individuos; uma
populacdo assim é conhecida como populagdo panmitica;
nao deve estar sofrendo a acdo da selecio natural,
podendo manter com igual chance qualquer gene do seu
conjunto, sem que nenhum tenha a tendéncia de ser
eliminado; ndo ha a ocorréncia de mutagbes, que
acrescenta novos genes ao patrimonio génico da espécie;
ndo ha fluxo migratério entrando ou saindo dessa
populacgdo, pois eles acrescentam ou removem genes do
grupo original.

Naturalmente nio existe populacdo perfeita, apesar de
ter uma grande amostragem, existem diversos fatores
que o tornam invalidos como selecio natural ou
mutacgdes.

Faz-se fundamental a adog¢do de metodologias de
selecdo que proporcionem o aumento na frequéncia de
alelos favoraveis, mantendo-se um tamanho efetivo que
ndo restrinja ganhos consecutivos. Para isto, é necessario,
nas primeiras etapas do programa, que as popula¢des
sejam conduzidas através de métodos de selecdo
recorrente, os quais levam a ganhos gradativos e
consecutivos, sem restringir a variabilidade [3].

B. Comparagdo entre Softwares Correlatos

Nessa Subsecdo serdo mostrados alguns softwares, que
auxiliam pesquisadores, professores e estudantes em
suas pesquisas Serdo comparados o presente projeto em
relacdo aos demais a fim de expandir a visdo a respeito
desses tipos de sistema. Sdo eles: GENES [9], Popgene
[10], Selegen [11], Carbdpolis [12], Popgenelation.

Muitos sdo os softwares estimadores de diversidade
genética, alguns foram apresentados na tabela 1, cada um
com suas caracteristicas préprias, a maioria em inglés,
porém nenhum desses com carater educativo e/ou
instrutivo. O popgenelation possui além de nao necessitar
instalacdo, propde uma interface intuitiva e simples; e
possui a caracteristica de ser educativo.
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TABELA I - COMPARACAO DOS SOFTWARES

Genes Popg Seleg Carbdpoli Popgenelation
Web
Plataforma Deeskt Dvevsi(bt(fp Desktop | Desktop Web
op
Interface
Confusa
naversao
. web, e . . .
I:it;;f,a:: Sim em modo Sim Sim Sim
DOS na
versao
Desktop
Facilidade
de Sim Sim Sim Sim Sim
instalagdo
Educativo Nao Nao Nao Sim Sim
Gratuito
apenas
para
5‘;’;’;‘;3 Sim Sim u;l;\ézrzl Sim Sim
orgaos
publico
s

[II. METODOLOGIA

Toda pesquisa deve submeter-se a um método cientifico,
que é o caminho por onde o pesquisador devera
percorrer até chegar a seu destino final, portanto é
importante saber por qual via devera andar, isso significa
dizer que necessario conhecer qual método se adequara
melhor a sua pesquisa, para assim adota-la.

A presente pesquisa é metodolégica, pois se refere a
realidade, e nos leva a caminhos, formas ou
procedimentos para alcancar um determinado fim. E
aplicada, pois tem um objetivo concreto que é o software
de melhoramento genético, que visa sanar um problema
real, logo é algo pratico, com uma solugdo concreta [8].
Quanto aos meios, a pesquisa é bibliografica e de campo.
Bibliografica, pois, para fundamentagdo tedrica foi
necessario  estudos relativos ao tema, como:
melhoramento genético, sistemas educativos, linguagem
de programacao, tanto de forma direta como indireta. De
campo pois houve entrevistas com profissionais da area
de Ciéncias Bioldgicas, para que fosse possivel levantar os
requisitos para a construgio do sistema e validacio.

A metodologia adotada para o desenvolvimento do
sistema se baseia no modo XP (Extreme Programming), o
Scrum, que é um processo agil que permite manter o foco
na entrega do maior valor de negdécio, no menor tempo
possivel, as necessidades de negbécios é quem
determinam as prioridades do sistema, qual parte do
sistema sera implementada primeiro, visando sempre
agilidade no processo.
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A. Material Utilizado

Primeiramente foi utilizada uma ferramenta de capitacdo
de Audio para a entrevista inicial com o objetivo de
levantar os primeiros requisitos e ter a no¢do da
viabilidade do sistema. Para a prototipagdo inicial das
telas o Axure Pro 6.0 foi usado a fim de dar um norte no
que se refere ao layout. O Astah Professional foi a
ferramenta CASE escolhida para fazer a criacdo de
diagramas de caso de uso. A ferramenta mais utilizada no
projeto foi o NetBeans 7.3.1, responsavel por toda a
codificagdo, que foi feita na plataforma Java EE (Java
Enterprise Edition), que se diferencia pelas demais por
poder ser desenvolvida em nuvem, ou seja, ndo necessita
a instalagdo na maquina, além de vir incluso o Tomcat 6.0,
que é um servidor Web para aplicagdes em Java.

B. Levantamento de Requisitos com o SCRUM

Esse processo se iniciou a partir da compreensdo do
projeto apresentado de forma geral, como contexto e sua
problemdtica, logo entdo reunides periddicas foram
necessarias para definicdo de requisitos e analises
detalhadas, feitas de forma oral e com auxilio de
mecanismos de captura de audio, a fim de definir o
escopo do projeto, bem como suas prioridades, limita¢des
e dificuldades. O moédulo pratico do sistema, ou seja, a
funcionalidade que trata dos calculos foi definida como
primeira a ser desenvolvida, a ferramenta CASE de
modelagem Astah foi utilizada para criar o diagrama do
Equilibrio de Hardy-Weinberg.

uc J
Usuério\
Equilibrio de Hardy

Mais de um Loco

Polipoidia
Polialelia

Ligagéo Génica

Gene
Autossémico

Gene nido
autossémico

Figura 1. Diagrama Use Case
B. Codificagdo do Sistema

Com o processo de elicitagdo de requisitos completo e os
primeiros modelos de caso de uso feitos, iniciou-se o
processo de codificacdo, utilizando o método SCRUM,
foram escritos os backlogs; uma lista de tarefas e das
exigéncias e necessidades do produto final e foram feitos
0s sprints.

O Popgenelation foi dividido em dois mé6dulos, tedrico
e pratico, dentre o médulo pratico, o Equilibrio de Hardy-
Weinberg foi a primeira funcionalidade a ser feita, tendo
em vista que era a maior e mais trabalhosa, se dividindo
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em dois sub menus, Unico Loco e Mais de um Loco, e cada
um desses dividindo-se em novos sub menus, montando
uma arvore, na primeira cadeia, Unico Loco, se dividiu
assim, Genes Autossomicos (ndo sexuais), e Genes Nao
Autossdmicos (sexuais), e na segunda, Mais de um Loco,
Polialelia, Ligacdo Génica e Polipoidia, completando assim
o primeiro médulo do sistema.

IV. POPGENELATION

O sistema foi dividido em dois moédulos previamente
ditos, e serdo explanados de forma separada cada um.

A. Médulo Tedrico

Esse modulo é voltado para auxiliar pesquisadores e
estudantes de nivel intermediario ou iniciante, pois
contém apenas explicagdes e exemplos, como equilibrio
de Hardy-Weinberg e suas subdivisdes, como: Genes
autossdmicos e Polialelia.

DS
_ EAS
S
O GENEL A

1 expressdo sexual em plantas esté sob controle genético.
Este é determinado, na minoria, por genes ligados ao sexo
(Ex.: Aspargo) e, na maioria das plantas, por genmes autossomicos
(Ex.: Pepino).

0s alelos em cromossomos sexuais ocorrem en uma fregiéncia
diferente daqueles ndo - sexuais, por causa da distribuigdo
dos mbos os sexos (Tabelas 3 e £).
Para se atingir o equilibrio de Hardy - Weinberg,
considerando-se os genes nos cromossomo “X” (Esquema 1),
as fregiéncias alélicas em machos e fémeas devem ser

Figura 2. Tela do Sistema: modulo teérico

OMOSSOMOS Sexual:

A figura 2 apresenta a tela inicial do moédulo teérico, nele
€ possivel aprender os conceitos acerca da genética de
populacdo. Sdo apresentados também as férmulas que
sdo utilizadas para todos os calculos. O contetido é parte
do material didatico das aulas de genética, fornecido pelo
docente [6].

B. Médulo Prdtico
Esse médulo é responsavel por realizar os calculos. Como

ilustra a figura 3, o “Equilibrio de Hardy-Weinberg” se
divide em subgrupos

P =
P = S

g
> GENELA > GIENEL A

Pigalicil Péico™ Teficov

Digte 0 valor de’p' Gendipo | Frequencia Genotipica  Frequenda Genotipica Cakulada
0 AAL 12
Digite 0 valor de 'y AR Pl 0080000006

i A3 0 [

0010000001

Digke 0 valor de
05

A 12 0.16000001
A3 yig 04

Calcular 383 n 025

Valor da Frequénda Genotdpica é: 283

Figura 3. Tela do Sistema: modulo pratico
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E necessario a insercdo das frequéncias ‘p’, ‘q’ e ‘T, que
sdo solicitadas no sistema, para entao realizar os calculos
de frequéncia, observando sempre que a soma das
frequéncias deve ser igual a um. Concluida essa operagdo
o sistema automaticamente ird gerar uma tabela da
frequéncia genotipica, como apresentado na figura 3.
Considerando A1, A2 e A3, sendo frequéncias respectivas
de‘p’,‘q'eT.

Em caso de erros de digitacdo ou erros de dados, o
sistema emite avisos informando como deverdo ocorrer

as inserg¢des dos dados.
V. RESULTADOS

Em termos de usabilidade de um software, a Organizacio
Internacional de Padronizacdo - ISO, define como a
capacidade do produto de software ser compreendido,
seu funcionamento aprendido, ser operado e ser atraente
ao usudrio, para alcancar esses objetivos existem algumas
sub-caracteristicas a serem seguidas, a fim de medir seu
nivel de usabilidade, sdo elas: inteligibilidade (é fAcil
entender os conceitos utilizados?), Apreensibilidade (é
facil aprender a usar?), operabilidade (é facil operar e
controlar a operagdo?) e atratividade (é atraente?). Para
atestar a efetividade dos objetivos propostos, uma analise
de usabilidade foi realizada por meio de um questiondrio.

Os testes do sistema foram realizados com uma turma
de 30 (TRINTA) discentes do curso de Ciéncias Bioldgicas
da Universidade Estadual do Sudoeste da Bahia, Campus
Jequié, com relagdo aos conhecimentos computacionais
todos os participantes possuem computador, e mais de
60% utilizam o computador todos os dias, além de
ficarem em média 5.4 horas conectados por dia, destes,
93% ndo tém dificuldades ao navegar na internet, e
66.6% tem alguma dificuldade em instalar um software,
problema esse que ndo terdo com o Popgenelation, pois
ndo necessita de instalacdo. Quando questionados se
utilizariam esse tipo de ferramenta, e se melhoraria o
sistema de ensino-aprendizagem, todos responderam
afirmativamente as questoes.

Por fim, foram entdo realizados a andlise da

usabilidade do Popgenelation, para isso alguns critérios
foram focados, a saber:
Aspecto 1: Organizacdo das informacgdes, Aspecto 2:
Facilidade de uso, Aspecto 3: Atratividade das telas,
Aspecto 4: Desempenho do sistema, Aspecto b5:
Capacidade de transmitir o assunto.

Para cada um desses critérios foi estabelecida uma
classificacdo, dividindo-se em Muito Ruim, Ruim,
Razoavel, Bom e Otimo, representadas no grafico
numericamente, indo de 1 a 5, sendo 1 muito ruim e 5
6timo. Por fim foram alcangados alguns resultados, que
serdo mostrados no grafico 1.

Grafico 1- Aspectos de Usabilidade do Sistema
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Aspecto1 Aspecto2 Aspecto3

B Médiadosaspectos

Aspectod Aspecto5

Por meio da andlise de usabilidade foi possivel afirmar
que os objetivos foram alcancados no que se refere a um
software educativo, de facil compreensao, que seja bem
organizado e intuitivo, facilitando a vida de
pesquisadores e estudiosos na area de ciéncias bioldgicas,
aprimorando os resultados das pesquisas e melhorando o
paradigma de ensino-aprendizado.

VI. CONCLUSAO

Portanto, considera-se que o sistema desenvolvido,
baseado nas pesquisas levantadas pode contribuir de
forma positiva para facilitar o desenvolvimento de
pesquisas voltadas para melhoramento genético,
especificamente em genética populacional,
automatizando calculos matematicos.

A mesma ja esta sendo utilizada nas aulas de Genética,
ministradas no curso de Ciencias Biolégicas da
Universidade Estadual do Sudoeste da Bahia- Campus
Jequié.

Assim sendo, o Popgenelation pode ser considerada
uma ferramenta de auxilio para pesquisadores, docentes
e discentes, devido ao uso da Tecnologia da Informagao
aliada a educacdo. A grande proposta do sistema era ndo
ser apenas uma calculadora, com resultados expostos
sem qualquer explicacdo, e sim exemplificar calculos,
deduzir férmulas, explicar conceitos, tornando-se um
meio facilitador.

Por meio dos testes de usabilidade pode-se perceber a
importancia do software desenvolvido, e sua finalidade
que é auxiliar os pesquisadores e académicos na area de
ciéncias bioldgicas, pois foi alcangada sua proposta de ter
boa usabilidade e eficiéncia no que foi proposto, que é
uma das caracteristicas necessarias para desenvolver um
sistema educativo.

Andlises futuras sobre funcionalidades serdo
realizadas a fim de obter melhorias continuas no sistema,
como icones de acesso rapido na tela dos calculos com
explicacdes, legendas e dedugdes, aumentando a
interatividade entre usuario e maquina.
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