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RESUMO

A bioinformatica, enquanto campo interdisciplinar que integra biologia e computacgao,
desempenha um papel central na pesquisa cientifica e na inovagao tecnoldgica. Essa area
tem transformado a compreensao dos sistemas biolégicos ao combinar dados complexos
com analises computacionais avangadas, por meio de uma ampla gama de aplicagoes
web. Muitos desses softwares sdo disponibilizados gratuitamente a comunidade cientifica,
potencializando avancos e alcancando objetivos cada vez mais especificos. Contudo, a
diversidade de tais aplica¢Oes apresenta desafios significativos relacionados a manuteni-
bilidade e interoperabilidade, os quais impactam diretamente a reprodutibilidade das
pesquisas cientificas. Neste contexto, este trabalho tem como objetivo propor um processo
para a manutencao de aplicagoes web de bioinformatica, fundamentado na utilizacao de
contéineres Docker, adotando a metodologia Design Science Research (DSR). O processo
desenvolvido, denominado BioDockFlow, foi aperfeicoado iterativamente em conformidade
com os principios da DSR através de trés ciclos, sendo submetido a avalia¢oes quantitativas,
por meio da definicdo de uma métrica, e qualitativa em seu terceiro e tltimo ciclo, com a
aplicagdo de um questionério direcionado a usuarios do processo. Os resultados obtidos
corroboraram as conjecturas teodricas delineadas na metodologia, destacando que, embora
processos de manutencao estruturados e controlados apresentem eficacia e adaptabilidade,
essas caracteristicas podem ser comprometidas pela heterogeneidade das aplicagdes web
de bioinformatica. Nesse contexto, o BioDockFlow foi capaz de orientar os desenvolvedores
na conteinerizacao de aplicagoes com diferentes niveis de complexidade, garantindo a inte-
roperabilidade entre elas em um ambiente unificado e atendendo as demandas especificas
de cada aplicagdo. Ademais, o processo demonstrou ser uma ferramenta eficaz no suporte
a equipes de manutenc¢ao, promovendo a padronizacao das atividades, facilitando o alinha-
mento das acoes realizadas e identificando oportunidades de aprimoramento. Ressalta-se,
ainda, a capacidade do BioDockFlow de integrar melhorias préticas, evidenciando sua

adequacao aos principios de melhoria continua. O processo esta disponivel no repositorio

do G2BC no GitHub'.

Palavras-chave: Aplicacoes web; Bioinformatica; Docker; Processo de Manutencao.

1 https://github.com/G2BC/BioDockFlow
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ABSTRACT

Bioinformatics as an interdisciplinary field integrating biology and computing, plays a
central role in scientific research and technological innovation. This domain has trans-
formed the understanding of biological systems by combining complex data with advanced
computational analyses through a wide range of web-based applications. Many of these
software tools are freely available to the scientific community, fostering progress and en-
abling increasingly specific objectives. However, the diversity of such applications presents
significant challenges related to maintainability and interoperability, which directly impact
the reproducibility of scientific research. In this context, this study aims to propose a
systematic process for maintaining bioinformatics web applications, grounded in the use
of Docker containers and employing the Design Science Research (DSR) methodology.
The proposed process, named BioDockFlow, was iteratively refined through three cycles
in alignment with DSR principles. It underwent quantitative evaluations based on de-
fined metric and qualitative assessments in its third and final cycle through a structured
questionnaire administered to users of the process. The results obtained corroborated the
theoretical conjectures outlined in the methodology, highlighting that, although structured
and controlled maintenance processes demonstrate effectiveness and adaptability, these
characteristics may be challenged by the heterogeneity of bioinformatics web applications.
In this context, BioDockFlow proved capable of guiding developers in the containeriza-
tion of applications with varying levels of complexity, ensuring interoperability among
them within a unified environment and meeting the specific demands of each application.
Furthermore, the process demonstrated its efficacy as a tool for supporting maintenance
teams by promoting activity standardization, facilitating action alignment, and identifying
improvement opportunities. Notably, BioDockFlow’s ability to integrate practical enhance-
ments underscores its alignment with the principles of continuous improvement.The process
is available in the G2BC repository on GitHub?.

Key-words: Web application; Bioinformatics; Docker; Maintenance process.

2 https://github.com/G2BC/BioDockFlow
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1 INTRODUCAO

Softwares de bioinformética enfrentam complexos ciclos de vida devido a desafios
relacionados com escalabilidade, portabilidade e manuten¢ao. Em muitos casos, pesquisado-
res almejam distribuir software cientifico como parte de projetos de pesquisa, mas carecem
de recursos adequados em engenharia de software para manter um servidor de aplica¢oes
web robusto capaz de lidar com a coexisténcia de multiplos softwares (Tam et al., 2023).
Essa limitacao dificulta o acesso as aplicagoes além de comprometer a replicabilidade e
evolucao das pesquisas mais dificil, o que, em ultima instancia, pode reduzir o impacto

cientifico do projeto (Boettiger, 2015).

A coexisténcia de softwares de bioinformatica representa um desafio significativo
de interoperabilidade, especialmente em ambientes onde diversas aplicacoes heterogéneas
precisam ser executadas em um mesmo servidor (Silver, 2017). Para lidar com essa
complexidade, é essencial implementar processos e métodos que garantam que cada
aplicacao possa operar de forma independente, sem afetar negativamente o desempenho

ou a funcionalidade das outras (Sansone et al., 2012).

Além disso, para promover uma interoperabilidade robusta, é fundamental consi-
derar a virtualizacdo de recursos e ambientes. Através da virtualizacao, é possivel criar
ambientes isolados para cada aplicacao, garantindo que elas possam coexistir de forma
segura e eficiente no mesmo servidor fisico. Essa estratégia reduz o risco de conflitos entre
os softwares e simplifica a administracdo e a manutencao do ambiente, permitindo uma
maior flexibilidade na gestao dos recursos de computacao (Boettiger, 2015). Portanto,
investir em estratégias de interoperabilidade avancadas nao apenas facilita a execucao
harmoniosa de multiplos softwares de bioinformaética, mas também contribui para uma

pesquisa mais eficaz e colaborativa.

Conferéncias de engenharia de software ja apresentaram preocupacao com a replica-
cao (Cito; Gall, 2016), sinalizando a importancia da reprodutibilidade no campo. Esse fator
pode ser ainda mais aprimorado se todos os artefatos pertencentes aos softwares que sao
apresentados em artigos forem empacotados e documentados em contéineres, permitindo
que pesquisadores realizem o uso imediato da aplicacao sem problemas de dependéncias.
Nesse ambito, ao encapsular todo o ambiente computacional necessario para executar
um experimento ou analise em um contéiner Docker, os pesquisadores podem garantir
que outras iniciativas cientificas possam reproduzir seus resultados de forma consistente,
independentemente do sistema operacional e das configuracoes de software. Isso elimina
tanto a preocupacao em afetar o funcionamento de outros softwares no mesmo ambiente
quanto a necessidade de lidar com problemas de compatibilidade e dependéncia, tornando

a replicacdo e a evolugao de pesquisas cientificas muito mais simples e confidvel (Cito;
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Gall, 2016).

O presente projeto de pesquisa integra uma iniciativa do G2BC, que atualmente
opera um servidor Docker na UNEB. Em consulta realizada com os docentes do grupo,
constatou-se que as aplicagdoes web desenvolvidas pelo G2BC apresentam caracteristicas
heterogéneas, ou seja, diversificam-se em termos de linguagens de programacao, arqui-
teturas, interacao com servicos adicionais, bancos de dados, pipelines implementados e
gerenciamento de dependéncias. Esses softwares precisam coexistir e operar de forma
independente no mesmo servidor. Diante desse cenario, torna-se essencial a implementa-
cao da virtualizacao em nivel de contéiner com Docker, visando nao apenas atender ao
requisito do servidor disponivel, mas também contemplar as caracteristicas singulares de
manutencao e identificacdo de novos requisitos especificos de cada aplicagao, conforme

destacado pelos docentes.

Diante disso, levantou-se a questao de pesquisa norteadora deste projeto: Um
processo de manutencdo baseado em Docker pode contribuir para manutencao das aplicacoes

web de bioinformdtica assequrando interoperabilidade?

Tendo como base a questao problema, o objetivo geral deste projeto tem como
finalidade propor um processo para manutencao de aplicacoes web de bioinformatica
baseado em conteinerizacao utilizando Docker. Para atingir esse objetivo foi necessario

atingir os seguintes objetivos especificos:

« utilizar as principais referéncias da area de engenharia de software para identificar

as etapas necessarias para criar um processo de manutencao;

e incluir no processo proposto os diferentes tipos de manutencao de software encon-
trados na literatura para atender necessidades especificas de manutencao de cada

aplicacgao;

o validar, de forma quantitativa e qualitativa, o processo proposto por meio da imple-
mentacao em aplicagdes web de bioinformética com variados niveis de complexidade

e heterogeneidade, utilizando contéineres para a realizacao do deploy.

Espera-se como resultados, apds avaliar de forma quantitativa e qualitativa, o
atendimento as necessidades de manutencao de conteinerizacdo Docker dos softwares do
G2BC assegurando a interoperabilidade das aplicacoes no mesmo servidor. Adicionalmente,
projeta-se contribuir para manutencao de aplicagoes web de bioinformatica de forma que

o processo facilite a identificacao de necessidades de mudancgas e refatoracao de codigo.

Este trabalho de conclusao de curso esta estruturado em seis capitulos. O capitulo 2
apresenta a fundamentagao tedrica necessaria para o desenvolvimento do projeto, abordando

temas como aplicacoes web de bioinformatica, interoperabilidade, Docker, ciclo de vida
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de software, processos de manutencao e trabalhos relacionados. O capitulo 3 trata da
metodologia de pesquisa adotada. O capitulo 4 especifica o processo desenvolvido e os
resultados obtidos nos ciclos de iteracao. O capitulo 5 apresenta a validacao do processo
proposto e os softwares envolvidos. Por fim, o capitulo 6 contém as consideragoes finais e

as propostas para trabalhos futuros.
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2 REFERENCIAL TEORICO

A bioinformatica vem se consolidando como uma &area de grande importancia
para a compreensao da fungdo e do comportamento de sistemas biologicos. Ela integra a
tecnologia da informacao e biologia através da construcao de algoritmos, do uso de técnicas
computacionais e do desenvolvimento de aplicagoes web que facilitam sua utilizagao por

usuarios das ciéncias da vida.

2.1 Aplicagcoes Web de Bioinformatica

O desenvolvimento de novas ferramentas de software para analise de dados biologicos
tem sido um componente-chave para o avanco da area de pesquisa da bioinformatica. O
crescimento dos dados gendmicos impactou o cenario da biologia contemporanea, tornando

as ferramentas computacionais uma forca priméaria na pesquisa cientifica.

Aplicacoes web de bioinformatica tém diferentes finalidades, atendendo a objetivos
especificos de cada projeto. Elas podem ser constituidas por diversas tecnologias, arqui-
teturas distintas e usar diferentes formatos de arquivo para representar os mesmos tipos
de dados, além de integrar outros softwares para formar novos pipelines. Nesse contexto,
a heterogeneidade desses softwares é evidente. Por exemplo, o sistema de gerenciamento
de dados medna-metadata ¢ implementado em Python, utiliza PostgreSQL com PostGIS
para dados geograficos, RabbitM@Q para mensageria e servidor web NGINX (Kimble et al.,
2022). A plataforma GREIN, voltada para a manipulagio e anélise de sequenciamento
de RNA no banco de dados Gene Expression Omnibus, apresenta um pipeline baseado
na linguagem R e pacotes R (Mahi et al., 2019). J& o MOLGENIS Research é uma
aplicacao web para coletar, gerenciar, analisar, visualizar e compartilhar grandes conjuntos
de dados biomédicos, implementada em Java 1.8 com suporte do framework Spring MVC,
gerenciada pelo Apache Maven, e utilizando servidor web Apache Tomcat, banco de dados
PostgreSQL com indexacao em ElasticSearch, e interface grafica com Bootstrap, Vue e
templates Freemarker (Velde et al., 2019).

Pesquisadores biologicos e biomédicos tém utilizado essas ferramentas para analisar
o grande volume de dados genomicos e, subsequentemente, estabelecer os fundamentos para
o desenvolvimento de novas interpretacoes clinicas. No entanto, apesar das publicagoes
cientificas muitas vezes compartilharem dados e codigo-fonte, nao existem garantias a
respeito da completude dessa documentacao, levando a divulgacao de uma documentacao

defasada e ao desaparecimento do software (Mangul et al., 2019).

Trés principais diferencas distanciam aplicagbes web de bioinformatica de softwares

produzidos pela industria:
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1. softwares comerciais sdo desenvolvidos por grandes equipes com desenvolvedores es-
pecializados enquanto equipes envolvidas no desenvolvimento de softwares cientificos
podem nao ter formacao em engenharia de software. Muitas das aplica¢Oes carecem
de interfaces focadas na experiéncia do usuario e um gerenciamento de dependéncias
adequado, tornando a usabilidade e interoperabilidade com outros softwares um pro-
cesso especialmente complicado para pesquisadores com conhecimento computacional

limitado.

2. o método adotado na comunidade de biologia computacional é uma estrutura de curto
prazo para disseminar o desenvolvimento de software. Esse método consiste em publicar
um artigo descrevendo a ferramenta a fim de demonstrar sua eficicia com conjuntos
de dados de amostra. Contudo, os materiais suplementares apesar de disponibilizados
junto ao artigo, existem em um local fora do controle direto do meio de publicagao.
Tanto qualidade quanto disponibilidade estao sujeitos a menos avaliacao critica de

revisao.

3. as estruturas académicas oferecem pouca recompensa e os desenvolvedores podem perder
apoio mesmo para as ferramentas amplamente utilizadas. A perda desses recursos pode
interromper o desenvolvimento impactando potencialmente o avanco cientifico no campo
de atuacao da aplicagao. Por outro lado, o software industrial recebe incentivos para

ser mantido e atualizado enquanto for considerado valioso.

Esses sao fatores limitantes da aplicabilidade das ferramentas desenvolvidas e reprodutibi-

lidade dos resultados alcangadas pelas mesmas (Mangul et al., 2019).

As questoes apresentadas anteriormente tem se fortalecido a medida que o de-
senvolvimento das aplicagoes web passaram de novos algoritmos e simples ferramentas
individuais para componentes variados interconectadas em complexos pipelines (Lepre-
vost et al., 2017). O que se observa nesses experimentos divulgados, em sua maioria, é
o compartilhamento de sistemas projetados para uso local impulsionando situacoes de
irreprodutibilidade computacional, impactando negativamente sobre o funcionamento de
outros softwares devido a caréncia do gerenciamento de dependéncias e variagoes entre am-
bientes de desenvolvimento, resultando em codigos menos modulares, de dificil manutencao
(Bini et al., 2021). Para aproveitar plenamente os dados dos experimentos, a comunidade
de biociéncias precisa adotar tecnologias e mecanismos que promovam a interoperabilidade
(Sansone et al., 2012).

2.1.1 Interoperabilidade

Pipelines tradicionais sao fortemente acoplados a sua infraestrutura de computacao
local, carecem de documentacao suficiente e versionamento de ferramentas, tornando-os

dificeis de compartilhar e manter. Uma alternativa para solucionar esses problemas de
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manutenibilidade, portabilidade, reprodutibilidade e interoperabilidade sao os chamados
gerenciadores de workflow que provisionam um framework para o funcionamento e monito-
ramento de pipelines. Considerando o ambiente computacional como parte do experimento
in silico, a documentacao do workflow tem particularidades a serem preservadas com
vistas a sua reprodutibilidade. Eles oferecem geracao de relatérios de execucao contendo
informacoes a respeito do ambiente de execugao, versao das dependéncias e parametros de
cada uma delas, além da visualizacao das etapas do pipeline. Implementar um pipeline com
um desses gerenciadores simplifica o desenvolvimento e manutencao, enquanto permite
portabilidade, interoperabilidade e reprodutibilidade (Wratten; Wilm; Goke, 2021).

A reprodutibilidade é fundamental para desenvolver pipelines de analise e pode
ser alcancada com pipelines personalizados bem escritos. No entanto, os gerenciadores
de workflow vao além dos requisitos minimos, melhorando a proveniéncia dos dados, a
legibilidade e a portabilidade. Isso aumenta a transparéncia, garante a sustentabilidade
a longo prazo dos workflows de andlise e promove analises computacionais rastreaveis,
acessiveis, interoperdveis e reutilizaveis (FAIR, do inglés findable, accessible, interoperable,
and reusable). A capacidade de desenvolver e compartilhar pipelines colaborativamente
é uma das maiores transformacoes trazidas pelos gerenciadores de workflow. Métodos
computacionais agora se apoiam em um workflow, permitindo que equipes de bioinformatica
disponibilizem seus pipelines e processem grandes volumes de dados de forma eficiente
(Wratten; Wilm; Goke, 2021). Alguns exemplos desses gerenciadores sao o Galaxy e o
CIPRES Science Gateway.

Fundado em 2005, o Galaxy ! capacita bidlogos sem experiéncia em programacao
ou administragao de sistemas a realizar andlises computacionais pela web. Ele adapta
ferramentas de andlise existentes para uma interface web, permitindo a execucao de analises
complexas em varias etapas com a preservacao completa da proveniéncia de cada passo.
Ao facilitar a colaboragdo entre desenvolvedores de ferramentas e pesquisadores, o Galaxy

acelera significativamente o progresso cientifico de ambos os grupos (Afgan et al., 2016).

Originado como parte do projeto CIPRES (CyberInfrastructure for Phylogenetic
REsearch), o CIPRES Science Gateway 2 proporciona acesso a ferramentas para inferir
relagoes filogenéticas a partir de dados de sequéncias de DNA e proteinas. Dirigido a
pesquisadores e educadores, ele permite que os usuarios executem analises sem precisar
de conhecimento sobre a complexidade operacional, focado em desenvolver algoritmos e
ferramentas para analisar relacgoes filogenéticas em uma vasta gama de organismos. O CSG
simplifica o acesso dos pesquisadores a ferramentas da comunidade cientifica que utilizam
recursos computacionais robustos, viabilizando analises evolutivas em conjuntos de dados

que seriam complexos de manejar de outra forma (Miller; Pfeiffer; Schwartz, 2011).

https://galaxyproject.org

2 https://www.phylo.org/index.php
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Nao obstante, o provisionamento, instalacao e configuracao de ambientes computa-
cionais para a execucao dos workflows requer recursos, tempo e profissionais qualificados
(Oliveira, 2019). Além disso, os pipelines de bioinformética variam em complexidade, pois
muitos sao desenvolvidos para necessidades especificas de projetos e nao se adaptam facil-
mente a ambientes de workflow genéricos. Outra questao é a heterogeneidade dos softwares
de bioinformatica. Embora disponibilizar pipelines personalizados e complexos por meio
de aplicagoes web facilite o acesso e uso dessas ferramentas pela comunidade cientifica,
essa heterogeneidade pode comprometer a interoperabilidade. O uso de contéineres, como
Docker, pode mitigar esse problema ao encapsular todas as dependéncias de uma aplicacao
web em um ambiente isolado, facilitando a implantagao e garantindo a consisténcia do

ambiente de execugao (Silver, 2017).

2.2 Tecnologia de contéineres Docker

O Docker ja foi apresentado como uma tecnologia de conteinerizacao capaz de
lidar com os desafios de replicagdo de software, nao s6 no campo da bioinformatica, como
também em campos semelhantes de pesquisa, em que a computagao e o conhecimento
computacional desempenham um importante papel (Boettiger, 2015). Contéineres sdo uma
tecnologia de virtualizacao leve e configuravel que permite o empacotamento e a distribuicao
de pipelines e suas respectivas dependéncias de maneira autocontida e independente de
plataforma (Silver, 2017), ou seja, um snapshot da aplicagdo. Essa arquitetura reduz
significativamente o esforco necessario para portar e manter uma aplicagao, contribuindo

para interoperabilidade, eficiéncia e manutencao.

Docker é um software de conteinerizagao comumente utilizado na bioinformatica
adotado até mesmo para encapsulamento e compartilhamento de complexos workflows para
diferentes ambientes. Com o tempo, as dependéncias sdo atualizadas e versdes de software
mudam, resultando em falhas frequentes em scripts que tenham sido pré-configurados.
O Docker pode mitigar esses problemas ao fornecer um mecanismo para encapsular

ferramentas e suas dependéncias de maneira altamente portétil (O’Connor et al., 2017).

Contéineres sao baseados em imagens, uma imagem de contéiner é um pacote
executavel que inclui todo o necessario para executar uma aplicagao, isso permite ao
software funcionar de maneira uniforme, independentemente das diferencas nos sistemas.
Em tempo de execugdo, a imagem se torna um contéiner (Tam et al., 2023). Os autores de
workflows podem configurar seus ambientes em uma imagem Docker, incluindo ferramentas,
dependéncias, arquivos de referéncia, e provisionar essa imagem em nuvem ou de forma
local. Isso permite a entrega do software e realizacao de analises em poucos minutos,
simplificando estratégias. Contéineres Docker tornam o ambiente de execugio consistente e

portatil, permitindo o uso de diversos ambientes computacionais (O’Connor et al., 2017).
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Projetos como Dockstore (O’Connor et al., 2017) e BioContainers (Leprevost et al.,
2017) evidenciam o movimento da comunidade cientifica em prol do uso de contéineres
Docker, destacando a necessidade de migrar aplicagoes existentes para Docker para garantir
compatibilidade com esses e futuros projetos. No entanto, uma revisao sistematica da
literatura nao identificou processos de engenharia de software no estado da arte que
abordem essa finalidade, considerando tanto o contexto tinico de cada aplicagao quanto

sua manutencao.

2.3 Ciclo de Vida de Software

O ciclo de vida de software, frequentemente referido como processo de software, “é
um conjunto de atividades relacionadas que levam a produgao de um produto de software”
(Sommerville, 2011, p. 29). Ele constitui a base para o gerenciamento de projetos de
software e estabelece o contexto para a produgdo de artefatos (modelos, documentos,
dados, relatorios, formularios, etc.), garantia de qualidade e gestdo de mudangas. Dentro
desse contexto, um modelo de processo de software é uma representacao simplificada de
um processo de software. Eles podem ser vistos como frameworks que podem ser ampliados
e adaptados para criar processos de engenharia de software mais especificos. Alguns tipos

de modelos de processo, de acordo com (Sommerville, 2011), sdo:

« Modelo em Cascata: Este modelo considera as atividades fundamentais do processo
de especificagao, desenvolvimento, validagao e evolugao como fases distintas, como
especificagao de requisitos, projeto de software, implementacao, teste, e assim por

diante.

e Desenvolvimento Incremental: Esta abordagem intercala as atividades de espe-
cificacao, desenvolvimento e validacao. O sistema é desenvolvido em uma série de

versoes incrementais, onde cada versao adiciona funcionalidade a anterior.

 Engenharia de Software Orientada a Retso: Baseada na existéncia de um
nimero significativo de componentes reusaveis, esta abordagem foca na integragao
desses componentes em um sistema existente, em vez de desenvolver um sistema do

Zero.

Esses modelos podem ser adaptados e utilizados em conjunto para aproveitar as

vantagens de cada abordagem (Sommerville, 2011).

Para auxiliar a melhoria continua desses processos, o SEI (Software Engineering
Institute) desenvolveu o CMMI ( Capability Maturity Model Integration). Este framework
foi desenvolvido para ajudar organizacoes a avaliar e aprimorar suas capacidades de plane-

jamento, gestao e qualidade dos produtos entregues. Apesar de reconhecer a importancia da



Capitulo 2. Referencial Teorico 20

manutencao, o CMMI apresenta lacunas significativas nesse aspecto, como a falta de foco
em praticas especificas de manutengao. Por exemplo, a analise de impacto, uma atividade
importante na manutencao de software, nao é explicitamente abordada na estrutura do
CMMI, nem o conceito de maturidade da manutencao. Essas limitag¢oes indicam que,
embora eficaz na gestdao de projetos de desenvolvimento, o CMMI nao oferece orientacoes
suficientes para a manutencao de software, uma area onde muitas organizacoes ainda
carecem de processos bem definidos. Apesar disso, o modelo proporciona uma abordagem
flexivel, permitindo que cada organizacao selecione os processos a serem melhorados de

acordo com suas necessidades especificas (Jansson, 2007).

2.3.1 Processos de Manutencao

O ciclo de vida do software pode ser visto como um processo em sequéncia iterativa,
envolvendo requisitos, projeto, implementacao e testes que duram toda a vida 1til do
sistema (Sommerville, 2011). No entanto, o modelo tradicional de manutencao do software,
que pressupoe que uma Unica organizacao seja responsavel tanto pelo desenvolvimento
inicial quanto pela manutencdo, nao se aplica ao contexto cientifico. A maioria dos
softwares cientificos sao de cddigo aberto, aceitando contribuicdes de toda a comunidade e

experimentando mudancas frequentes na equipe de pesquisadores.

No contexto da bioinformatica, a falta de um processo de software robusto pode
levar a diversos problemas devido a natureza interdependente dos sistemas. Por exemplo,
correcoes de erros sao cruciais em softwares utilizados para analises genémicas, em que
resultados imprecisos podem ter sérias implicagoes. Além disso, a adaptacdo a novas
tecnologias e plataformas é essencial em um campo que estd em constante evolugao, com
novas técnicas e instrumentos sendo desenvolvidos regularmente. A dependéncia de outros
sistemas é comum na bioinformética, onde softwares muitas vezes precisam integrar dados
de diferentes fontes e interagir com diversas ferramentas de andlise, essa complexidade
retrata uma situagao caracterizada por (Hopkins; Jenkins, 2008) como “desenvolvimento
de software brownfield”, na qual os sistemas precisam evoluir em um ambiente em que

dependem de outros sistemas de software.

A necessidade de evoluir em um contexto de interoperabilidade aumenta as dificul-
dades e os custos de manutencao. Além de entender e analisar o impacto de uma mudanca
proposta no préprio sistema, é importante avaliar como isso pode afetar outros sistemas

no ambiente (Sommerville, 2011).

A importancia de um processo de manutencao de software, muitas vezes também
chamado de processo de evolugao, nao pode ser subestimada, especialmente em areas
como a bioinformatica. A falta de um processo de manutencao claro pode levar a falhas na
integragao, erros nos resultados das andlises e aumento nos custos operacionais. Na figura

1 é mostrado um modelo de processo de manutencao em que sao considerados também os
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cenarios de migragdo para uma versao mais nova do software e aposentadoria, em que se

trabalha no desenvolvimento de um substituto.

Figura 1 — Processo Genérico de Manutengao de Software

Implementacao
do processo

a

Anélise do problema Revis&o/aceitacdo
e da modificagdo da manutencao

Migragao

Implementagao
da modificagdo

Aposentadoria

Fonte: (Pressman; Maxim, 2021)

A figura 2 mostra um conjunto de tarefas genéricas que devem ser completadas como
parte de um processo controlado de manutencao de software. A definicado de um processo
de manutencao que considere a interoperabilidade e a evolugao constante dos softwares
¢é vital. Manter aplicagoes atualizadas, corrigir defeitos, adaptar a novas tecnologias e

melhorar o desempenho sao tarefas essenciais para garantir a longevidade e a eficicia das

aplicagoes.
Figura 2 — Tarefas de Manutencao de Software
Determinar os Entender Gerar Considerar
objetivos de e P propostas de areacgdo P$  Revalidar
manutencao prog manutencao em cadeia
w - ~
S — — — -

—_— e o e o —

Fonte: (Pressman; Maxim, 2021)

Os tipos de manutencao de software apresentados por (Pressman; Maxim, 2021),
estao exibidos na figura 3. A evolugao das aplicagoes para lidar com a adaptacao de novos

ambientes e requisitos sao as atividades que consomem mais esforco de manutencao, sendo
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Figura 3 — Tipos de Manutengdo de Software
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Fonte: Adaptado de (Pressman; Maxim, 2021)

que a manutencao, por si so, chega a deter dois tercos dos recursos destinados ao ciclo de
vida do sistema (Sommerville, 2011). “A tarefa de criar artefatos de software que facilitam o
suporte e a manutengao exige uma engenharia cuidadosa e consciente” (Pressman; Maxim,
2021, p. 175), portanto, um processo bem estruturado para essas atividades é determinante
para assegurar que as aplicagoes de bioinformética tenham longevidade no ciclo de vida e

evitem custos onerosos aos recursos de pesquisa da area.

2.4 Trabalhos Correlatos

Através da revisao de literatura, foi possivel observar que a estratégia de con-
teinerizacao em Docker ja vem sendo utilizada em aplicagoes de bioinformatica com
diferentes graus de complexidade onde destacam-se dois cenérios. No primeiro cenario
estao as aplicagoes que possuem interagao entre diversos servigos, como banco de dados,
gerenciador de filas, servico de mensageria e servidor web, onde cada servigo poderia ser
isolado em um contéiner distinto como visto em (Shao et al., 2021) e (Denecker et al.,
2019). Além disso, foram observadas interagoes entre aplicagdes como implementagoes de
algoritmos de busca em banco de dados de bioinformatica ou implementacoes de pacotes
na linguagem R, observados respectivamente em (Degnan et al., 2021) e (Mahi et al., 2019).
Por outro lado, no segundo cenario estao as aplicacdes em que todo o ambiente necessario

é replicado em um tnico contéiner, como as apresentadas em (Carlucci et al., 2019) e
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(Uriarte; Herrera-Nieto, 2022). Esse contexto é comumente observado em aplicagoes que
possuem sua implementacao baseada em linguagem R. Contudo, para ambos os cenarios,
nao foi encontrada no estado da arte uma fundamentacao em processo de software e a
escolha da abordagem de conteinerizacao parece ter ocorrido de forma arbitraria. A tabela
3 em anexo demonstra as tecnologias apresentadas nos trabalhos encontrados na revisao
de literatura e uma avaliacao de relevancia baseada na presenca de uma secao no artigo

que descrevesse o processo de conteinerizagao.
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A metodologia adotada neste trabalho é a abordagem de pesquisa Design Science

Research (DSR) (Goecks et al., 2021), baseada no desenvolvimento e avaliagao de artefatos

para resolucao de problemas. Essa metodologia combina aspectos de pesquisa cientifica e

desenvolvimento pratico, buscando produzir conhecimento aplicado e solugdes tangiveis. A

figura 4 mostra uma adaptacdo da DSR para este projeto, baseado em (Pimentel; Filippo;

Santos, 2020).

Figura 4 — Adaptacao da Design Science Research para este projeto
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Quanto a natureza, trata-se de uma pesquisa aplicada, pois visa a elaboracao de

um processo de software baseado em Docker para a area de bioinformatica. O objetivo

principal é desenvolver um artefato que possa contribuir para o ciclo de vida de aplicagoes

web de bioinformatica, independente do grau de complexidade da aplicacao.

Os procedimentos adotados nesta pesquisa seguem as etapas do DSR, que incluem

a identificagdo clara do problema, definicao dos objetivos do artefato, concepcao e imple-

mentacao do processo de software, a avaliacdo da eficicia e a comunicagao dos resultados

obtidos.
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No contexto deste projeto o DSR pode ter suas etapas relacionadas da seguinte

maneira:

« Identificagdo do problema: Um processo de manutengdo baseado em Docker
pode contribuir para manutencao das aplicagoes web de bioinformatica assegurando

interoperabilidade?

e Definicao dos objetivos do artefato: Direcionar a manutencao de aplicagoes
web de bioinformatica para que aspectos como interoperabilidade, qualidade e

reprodutibilidade sejam atendidos satisfatoriamente.

e Desenvolvimento do artefato: Projetar e desenvolver o processo de software
baseado em Docker, tendo em vista a diversidade das aplicacoes web de bioinformaética.
Isso envolvera a selecao e adaptacao de processos voltados para evolu¢ao e manutengao
de softwares identificando as etapas e atividades necessarias no contexto do G2BC. A
eficicia e a adaptabilidade do processo de manutencao de software sao afetadas pela
diversidade das aplicagoes web de bioinformatica. Para lidar com essa diversidade,
pode ser necessario ajustar as etapas do processo e introduzir etapas condicionais para
trabalhar com diferentes niveis de complexidade e heterogeneidade das aplicagoes,
alteragoes que ocorrerao a partir do carater iterativo do DSR. Isso implica em
personalizar o processo de manutencao para atender as necessidades especificas de

cada aplicacao, garantindo assim uma evolucao eficaz e controlada do software.

« Avaliacao do artefato: Configurar aplicacoes web de bioinformatica em um mesmo
servidor para validar a eficicia do processo. Essa etapa sera refletida em duas
avaliagoes. A avaliagdo 1 consiste em dois ciclos de manutengdo com escala crescente
de complexidade em aplicagoes web mais um ciclo onde o processo sera utilizado e
avaliado por usuarios de uma equipe de manutencao que irao fornecer dados para uma
avaliacao qualitativa, totalizando trés ciclos. De forma complementar, a avaliagdo 2
tem o intuito de avaliar a eficacia do processo. No capitulo 5 sdo apresentados mais

detalhes sobre essa avaliagao, bem como a métrica utilizada.

« Refinamento do artefato: Refinar o artefato para melhorar sua eficicia e adapta-
bilidade. A validacao do processo ocorrera em ciclos, permitindo seu refinamento, a
medida que os dois primeiros ciclos compreenderao aplicagoes web heterogéneas de
complexidade crescente, que passarao pelo processo de manutencao, e o terceiro e
ultimo ciclo tera o processo avaliado de forma qualitativa com base na experiéncia

de um grupo de usuarios ao utilizar o processo.

o Comunicacao dos resultados: Documentar, relatar em monografia e apresentar os
resultados do projeto, descrevendo o artefato desenvolvido, os refinamentos aplicados

e os instghts obtidos durante o processo.
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4 BIODOCKFLOW

Em alinhamento com os objetivos deste projeto e aproveitando a natureza iterativa
da metodologia de pesquisa adotada, o DSR, foram definidos ciclos de desenvolvimento
que permitiram o refinamento e a complementacao do processo. Isso abrange ndo apenas a
manutenc¢ao adaptativa, mas também os demais tipos de manutencao, detalhando todas as
atividades, ferramentas e componentes envolvidos. Assim, optou-se por criar um processo
que evolui conforme as necessidades das aplicagoes, com suas respectivas atividades sendo
aprimoradas com base em trabalhos correlatos, na documentacao oficial do Docker e na

experiéncia pratica adquirida.

Foram conduzidos trés ciclos de definicdo do processo, os dois primeiros se diferen-
ciam por um maior grau de complexidade das aplicagoes submetidas as fases, enquanto o
ultimo teve como foco analisar a experiéncia de integrantes de uma equipe de manutencao
ao utilizar o processo. Além disso, cada ciclo tinha objetivos, alinhados aos objetivos espe-
cificos do projeto. Nas secoes seguintes, cada ciclo é detalhado. As versoes do BioDockFlow,
incluindo a atual, estdo disponiveis em seu repositério do GitHub!, contudo a versdo atual

resultante do ultimo ciclo também encontra-se nos anexos B e C.

4.1 Ciclo 1

Este primeiro ciclo teve como objetivo definir um rascunho de processo com ativi-
dades que permitam a manutencao adaptativa de conteinerizacao Docker de aplicagoes
com grau de complexidade baixo. Foram identificadas atividades com base em experiéncia
pratica pessoal e observando-se a principal caracteristica das aplicagoes web de bioinfor-
matica as quais este processo se aplica: sua heterogeneidade decorrente do acoplamento de

dependéncias. As atividades foram as seguintes:

1. Analisar do gerenciamento de dependéncias da tecnologia de implementacao:
diferentes tecnologias usam diferentes formas de lidar com suas dependéncias, algumas
possuem gerenciadores que conseguem resolver com apenas um comando, outras, além
da instalacao, necessitam que os pacotes adicionais sejam habilitados em um arquivo
de configuracao e é possivel até mesmo que todo o necessario esteja em um diretério de

pastas da prépria aplicagao.

2. Analisar dos servigos que precisam interagir de forma independente: diferentes
servigos como banco de dados precisam ser devidamente acoplados e isolados em seus

proprios contéineres em prol de garantir as especificagdes de versoes das aplicacgoes.

L https://github.com/G2BC/BioDockFlow
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10.

Analisar dos volumes que precisam ser criados: a persisténcia dos banco de dados
em contéineres ¢ mantida por meio de volumes Docker, da mesma forma, diretérios
que guardam as dependéncias da aplicacao devem ser referenciados para o contéiner

como um volume.
Definir cenéario: de acordo com os cenarios 1 e 2 identificados na revisido sistematica.

Implementar Dockerfile: a analise da tecnologia de implementagao mostrara como a
mesma lida com o gerenciamento de dependéncias e havendo a existéncia do gerenciador
e a necessidade de instalagao das dependéncias um arquivo Dockerfile deve ser criado,
apontando como base a versdao da imagem oficial da tecnologia que seja necessaria, e

realizando a instalacao das dependéncias.

Implementar docker-compose.yml: a analise dos servigos e dos volumes indicara
como o docker-compose.yml estara estruturado, havendo a existéncia dos servigos, este
arquivo ird gerenciar os miltiplos contéineres e, da mesma forma, os volumes que serao

atribuidos a cada um deles.

Realizar build do contéiner e executar: realizadas as atividades posteriores, o
contéiner pode ser construido utilizando os arquivos feitos e a conteinerizacao da

aplicacao estara pronta para ser testada.

Realizar testes de funcionalidade: realizar teste exploratério da implementacao
para garantir o funcionamento e interagao corretos entre os servigos isolados em cada

contéiner.

Configurar rede Docker: configuracdo de uma rede Docker para que os contéineres
possam se reconhecer através do seus nomes de host, evitando preocupacoes com os

enderecos de IP atribuidos a cada um.

Configurar proxy: configuracao de acesso a aplicacdo por meio de um proxy, também
implementado em contéiner devido a natureza do processo, refor¢cando a necessidade

da configuracao da rede Docker.

O rascunho inicial proveniente dessas atividades promoveu a base do artefato para

submissao das primeiras aplicagoes ao processo de manutencao, permitindo a validagao

pratica, detalhada na secao 5.1.1, aliada a identificacdo de melhorias que irao compor o

processo no ciclo seguinte. A versao 1 do BioDockFlow resultante deste ciclo encontra-se

no repositério do GitHub 2.

2

https://github.com/G2BC/BioDockFlow/tree/main/v1
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4.2 Ciclo 2

A definicdo de um processo de software compreende a organizacao de fases, fluxo
de trabalho, atividades e ferramentas de apoio. Neste ciclo objetivou-se evoluir o processo
para atender aplicacdes de complexidade média, com arquiteturas de servigos frontend
e backend, e incluir no processo todos os tipos de manutencao encontrados na literatura,
com seus respectivos fluxos de trabalho, contemplando assim o segundo objetivo especifico

deste projeto.

4.2.1 Fases do processo

A partir da andlise da literatura sobre manutencao de software, cumprindo com
o primeiro objetivo especifico, foram propostas fases para o processo de manutencgao. O
processo se baseia principalmente no modelo proposto por (Pressman; Maxim, 2021),
incluindo algumas adaptacdes. Em um nivel macro, as fases do processo podem ser identi-
ficadas como: 1) Identificar e analisar problemas; 2) Projetar melhorias; 3) Implementar e

testar; 4) Implantar e monitorar; e 5) Melhorar continuamente.

A fase um esta no escopo de identificacao e categorizacao dos problemas; as fases
dois e trés envolvem planejamento e implementacao distintos para cada categoria; a
fase quatro contempla o deploy para producao; a fase cinco envolve revisar e atualizar
regularmente o software e o préprio processo para manter o desempenho ideal. A figura 5
ilustra a prioridade dessas fases e como devem ser vistas no contexto de interagao, a quinta
fase é posicionada ao centro evidenciando o seu carater flexivel, a otimizagdo pode ocorrer
durante e sobre qualquer uma das outras fases. Ao longo dessa se¢ao sao detalhadas cada

uma dessas fases.

A fase 1, identificar e analisar problemas, é acionada por diversas fontes, como a
analise do codigo-fonte, a revisao da documentagao, a identificacao de defeitos provenientes
de testes ou validagoes em homologacao, solicitacoes de mudancas pelos usuarios e mudangas
emergentes devido a alteragdes no ambiente de producao. As questoes levantadas serao
categorizadas: problemas identificados em testes e validagoes podem ser classificados como
correcao de bugs, novas solicitagoes de usuarios como solicitacao de mudancas, a anélise do
cddigo-fonte pode indicar a necessidade de refatoragao, a revisao da documentacao pode
apontar a necessidade de atualizacao, e questoes relacionadas ao ambiente de producao
podem sugerir a necessidade de conteinerizacao com Docker para tornar o software mais
independente. No entanto, a definicao da categoria s6 podera ser feita com precisao apds

uma analise detalhada, que identificara o risco e o impacto em outros modulos do software.

A segunda fase, projetar melhorias, envolve o planejamento da solugao com base
na categoria definida na fase anterior. Cada categoria possui atividades de analise e

desenvolvimento especificas, porém, o foco principal aqui é identificar o que sera feito e
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Figura 5 — Fases do processo de manutengao
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Fonte: Adaptado de (Pressman; Maxim, 2021)

como serd realizado. Nessa fase, sdo realizadas analises das condi¢oes em que a manutencao
ocorrera, bem como a avaliagao de logs e mensagens que possam auxiliar na solugao
dos problemas. Dependendo das necessidades, a equipe de manutencao pode optar por
trabalhar em QMs de forma isolada ou abordar um conjunto de QMs simultaneamente,
projetando-as juntas e desenvolvendo-as em paralelo, dentro de um mesmo periodo, para

que esse conjunto forme uma entrega tnica.

Apos a fase de projetar melhorias, a terceira fase envolve a implementagao da solugao,
seguindo o escopo definido nas fases anteriores. Neste estagio, a soluc¢ao é desenvolvida,
testada e integrada ao software conforme o planejamento estabelecido. E fundamental que
cada responsavel por uma QM realize testes de funcionalidade ao final de sua atividade, a
fim de garantir que a implementacao foi correta, ou seja, que ndo gerou novos pontos de

manutencdo em potencial e ndo impactou negativamente outros médulos do sistema.

A quarta fase engloba as atividades de deploy, como a atualizacao da versao do
software em seu repositorio, a preparagao do ambiente de producao e a disponibilizacao
do sistema para os usuarios. No contexto do G2BC, devido a infraestrutura oferecida pelo
servidor da UNEB, essa fase envolve uma colaboracao entre a equipe de manutencao e
uma equipe especializada em infraestrutura e redes. Juntas, elas realizam a solicitacao
de URLs, a configuracao de certificados digitais e a configuragao do prozry no servidor
para tornar as aplicacOes acessiveis através das URLs fornecidas. Além disso, o software
deve ser monitorado regularmente para garantir a otimizacao de desempenho e seu pleno

funcionamento no ambiente de producao.
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A melhoria continua representa a tltima fase do processo e envolve a revisao regular
e a atualizagao do sistema, com o objetivo de manter a otimizagao de desempenho. Essa
fase é aplicada tanto ao software quanto ao processo em si, considerando que estratégias
especificas de manutencao podem ser desenvolvidas, revisadas e ajustadas conforme as
necessidades ao final de cada ciclo de manutencao. Caso um conjunto de QMs seja
abordado, ao término do periodo estipulado para a implementacao de todas as atividades,
serd realizada uma reunidao com a equipe de manutencao para identificar os pontos de

melhoria e adaptar o processo ao contexto da equipe.

A fase de migragao envolve a transicao de um software existente para uma nova
versao, seja por razoes tecnoldgicas, de desempenho ou por necessidade de modernizacao.
Pressman & Maxim (2021) destaca que, durante essa fase, podem estar envolvidas ati-
vidades de reengenharia, como refatoracao de codigo, refatoracao de dados e engenharia

reversa, e até mesmo a adocao de um modelo de processo de reengenharia.

Por fim, a fase de aposentadoria ocorre quando o software se torna obsoleto e
nao se tem uma resposta positiva da analise de custo-beneficio para que seja realizada a
manutengao. Segundo Pressman & Maxim (2021), o desenvolvedor ou equipe de manutengao
deve se planejar para comecar a criar um substituto, seguindo praticas mais modernas de
engenharia, antes que os clientes abandonem o sistema. Dessa forma a equipe caminha

para o desenvolvimento de uma aplicacao de alta qualidade.

4.2.2 Fluxo de trabalho e atividades do processo

Visando atender nao apenas aos diferentes tipos de manutengdao presentes na
literatura, além da manutencao adaptativa, mas também as categorias de documentagao,
refatoragao, solicitagdo de mudancas, correcao de bugs e Docker, foi elaborado um fluxo
de trabalho composto pelas fases descritas na secdo 4.2.1. Para cada fase, foram definidas
atividades que abrangem os quatro tipos de manutencao propostos por Pressman &
Maxim (2021). Essas atividades seguem um fluxo de trabalho especifico, orientado pela

categorizacao da QM, respeitando as particularidades de cada categoria.

Cada atividade é composta por:

» Fase: indica a fase do processo a qual a atividade faz parte;
o Atividade: definicao da atividade de forma clara com um verbo no infinitivo;

e Descrigao: detalhamento geral da atividade a respeito do que deve ser feito e, em

alguns casos, como deve ser feito;

o Pré-condigoes: aponta o estado requerido pelo sistema para que seja cumprida a
atividade, comumente aplicadas as atividades que dependem do resultado de outras

e alteram o estado do software;
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« Entradas: artefatos necessarios para realizacao das tarefas;

o Tarefas: itens que devem ser cumpridos como um checklist para a realizacao da
atividade de forma integra. Contudo, algumas atividades nao possuem um padrao por
depender da estrutura e contexto de cada sistema, dessa forma, estas ndo possuem

tarefas especificadas;
o Ferramenta: indica a ferramenta na qual deve ser realizada a atividade;

o Saidas: artefatos resultantes da atividade; podem ser artefatos novos ou os mesmos

artefatos da entrada, caso envolvam modificacoes dos mesmos;

« Observagoes: informagoes adicionais para realizagdo da atividade, como padroes a

serem seguidos;

Foram criadas 18 atividades distribuidas entre as 4 principais fases do processo. Na
fase 1, identificar e analisar problemas, foram criadas duas atividades: 1. Registrar QM; 2.
Analisar QM.

A partir da categorizacao das questoes de mudanca na fase 1 do processo, o fluxo de
trabalho é subdividido em trés subfluxos: um para Docker, composto pelas atividades de
containerizacao definidas no ciclo 1, outro para documentacao e o terceiro para as categorias
de refatoracao, correcao de bug e mudanca de requisitos. As atividades a seguir foram
criadas para o segundo subfluxo: 1. Identificar funcionalidades da aplicacao; 2. Identificar
funcionalidades ausentes na documentacao; 3. Identificar instrugdes de usabilidade ausentes
na documentacao; 4. Atualizar documentacao; 5. Validar documentacao; e 6. Atualizar

documentacao em producao.

A categoria de corre¢do de bug possui o diferencial de ter suas QMs engatilhadas
através de mensagens de erro. As mesmas podem ser analisadas para se identificar a
origem, bem como os logs da aplicacao para entender o contexto que deu origem ao bug.
As demais atividades, apresentadas a seguir, compdem o subfluxo unificado com as outras
duas categorias, sendo assim, para o terceiro subfluxo temos: 1. Analise de mensagens de
erro, logs da aplicagao; 2. Identificar modulos afetados; 3. Identificar nivel de dependéncia
entre os modulos; 4. Priorizar ordem de refatoracao dos médulos com base no nivel de
dependéncia; 5. Iniciar branch; 6. Desenvolver solucao; 7. Realizar testes; 8. Atualizar

aplicacao em producgao; 9. Publicar alteragoes; e 10. Monitorar.

4.2.3 Ferramenta de apoio ao processo

Conforme Sommerville (2011), os processos sdo apoiados por ferramentas de acordo
com as necessidades dos desenvolvedores, por exemplo, ferramentas como testes automati-

zados e gerenciamento de configuracao podem apoiar processos de desenvolvimento. No
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caso do BioDockFlow, é fundamental adotar uma ferramenta que dé suporte a todas as
fases e atividades necesséarias para solucionar as QMs. Uma ferramenta facilita o registro
das QMs identificadas e armazena as realizadas, auxiliando no gerenciamento de mudancas
e na rastreabilidade, simplificando a gestao e monitoramento das atividades realizadas. As

ferramentas sustentam a aplicacao dos métodos.

Para sanar essas necessidades, foi escolhido o Jira ? para dar apoio a execucao
do processo. Essa ferramenta permite o monitoramento das QMs e acompanhamento
de projetos garantindo o gerenciamento das atividades ao longo das fases, possuindo
customizacao facilitada nos atributos de cadastro das QMs. Ferramentas dessa natureza
elucidam os pontos de melhoria do processo, facilitam a identificacao dos fatores que deram
origem a esses problemas e em qual contexto de manutencao eles surgiram. Portanto, o Jira
se adequa ao contexto iterativo, as necessidades de registro das QMs e auxilia diretamente

no refinamento do processo.

A ferramenta foi customizada para apoiar a execucao do BioDockFlow, adequando
seu fluxo de trabalho as fases especificas do processo, como mostrado na figura 6. Apods a
configuracgao, as fases foram mapeadas em um quadro visual, permitindo o monitoramento

claro e continuo das QMs como pode ser visto na figura 7.

Figura 6 — Fluxo de trabalho BioDockFlow no Jira
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Fonte: O autor

Além disso, a ferramenta permite personalizar os atributos das QMs separando-os
em campos de descri¢ao, que descrevem a QM e sao exibidos em destaque, e campos
de contexto que dao contexto ao trabalho, ajudam a agrupar, filtrar e relatar itens
semelhantes. A figura 8 demonstra a se¢ao de customizagao dos campos e 0s campos
que foram configurados para as QMs deste processo. Ja a figura 9 demonstra uma QM,
que passou pelo processo, e seus atributos. As transi¢oes entre fases podem ser validadas
automaticamente, garantindo que uma QM sé avance quando todos os critérios forem
cumpridos, evitando inconsisténcias no fluxo de trabalho. A figura 10 exibe a validacao

criada para a transi¢ao da primeira fase para a segunda.

3 https://www.atlassian.com/br/software/jira
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Figura 7 — Quadro de fases no Jira
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Figura 8 — Customizacao dos atributos das QMs
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O Jira também facilita o registro de subtarefas dentro de um item principal,
permitindo que cada aspecto de uma QM seja acompanhado individualmente, como pode
ser visto na figura 11. Isso fortalece a capacidade de dar suporte para execucao do processos
e das atividades em cada fase e mantém o histérico de todas as a¢oes tomadas contribuindo

para um gerenciamento mais eficiente das QMs.

O ciclo 2 provisionou robustez ao processo por meio da inclusao dos tipos de
manutencao descritos na literatura, da definicdo do fluxo de trabalho e da ferramenta
de apoio. A avaliacao desse ciclo é apresentada na secao 5.1.2, onde sdo detalhados os

resultados relacionados a resolugao da QM de conteinerizagao do PLASTICOME;, as
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Figura 9 — QM registrada que passou pelo processo
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demais QMs identificadas e, por fim, a definicdo e ao cdlculo da métrica utilizada na
avaliagdo quantitativa. Um maior detalhamento das atividades e o fluxo de trabalho da 22

versao do BioDockFlow estao documentados e disponiveis através do seu repositério no
GitHub*.

4.3 Ciclo 3

De acordo com o terceiro objetivo especifico do projeto, o objetivo do ciclo 3 foi
realizar uma avaliacao qualitativa baseada na experiéncia de usudrios com o processo. A 22
versao do BioDockFlow resultante do ciclo 2 foi utilizada por uma equipe de manutencao do
grupo G2BC a fim de refinar o processo em um contexto real de manutengao de aplicacao

web.

Como resultado, identificou-se a necessidade de separar a categoria “solicitacao
de mudancas” em duas novas categorias: “novos requisitos” e “mudanca de requisitos”,
com o objetivo de aprimorar a caracterizacao das QMs cadastradas. Nesse contexto, foram
incorporadas novas atividades na etapa 3) Implementar e testar, incluindo a abertura de
pull requests, a realizacao de code reviews e a atualizagao da aplicacao em desenvolvimento.
No entanto, considerando que essas atividades estao relacionadas a dindmica da equipe
de manutencao, a qual pode variar em funcdo do nimero de integrantes, tais atividades
passam pela avaliagdo da condicao de adogao de code review, ou seja, revisao de coédigo
pelos outros integrantes da equipe, garantindo a flexibilidade e adaptabilidade do processo

ao contexto especifico da equipe.

A secado 5.1.3 apresenta a avaliacao deste ciclo, incluindo o sistema submetido ao

processo, a quantidade de QMs registradas na ferramenta e sua distribuicao por categoria,

4 https://github.com/G2BC/BioDockFlow/tree/main/v2
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Figura 10 — Customizagado de regras de transigdo
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Figura 11 — QM registrada com atividade
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os resultados da resolugao da QM de conteinerizacao, o calculo da TR-QM, bem como
uma analise das respostas dos usuarios apés a utilizacdo do processo. O fluxo de trabalho
resultante do ciclo 3 e as atividades adicionadas estdo documentadas respectivamente nos

anexos B e C e no repositério do GitHub®.

®  https://github.com/G2BC/BioDockFlow
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5 AVALIACAO DO ARTEFATO

Conforme proposto na metodologia, a avaliacao do artefato foi conduzida em duas

etapas: Avaliagao 1 e Avaliagao 2.

A Avaliacdo 1, tem o intuito de avaliar a eficicia (quantitativa e qualitativa) do
processo na manutencao de aplicacoes web de bioinformatica e foi realizada em ciclos
permitindo o refinamento do artefato. Seguindo o carater iterativo, o ciclo 1 nao possui
aplicacao de métricas de eficacia por conta da maturidade inicial do processo, o ciclo 2
conta com a métrica de avaliagdo quantitativa e, por fim, o ciclo 3 apresenta ambas as

formas de avaliagoes.

De forma complementar, Avaliacdo 2 consiste na avaliacdo qualitativa da interope-
rabilidade das aplicagoes web no servidor Docker, ou seja, o funcionamento conjunto das

aplicagoes sem que uma afete o funcionamento da outra.

5.1 Avaliacao 1

Composta por um total de trés ciclos sendo dois ciclos iterativos, com complexidade
e heterogeneidade crescentes das aplicacoes mais um ciclo de utilizacao do processo por
um grupo de usuarios que forneceram dados para uma avaliacdo qualitativa, considerando
o contexto do G2BC. O coédigo-fonte de cada aplicacao estda disponivel no repositorio:
https://github.com/G2BC.

5.1.1 Ciclo 1

O primeiro ciclo de implementagao do processo abrangeu aplicagoes com baixo
grau de dependéncia tecnoldgica, o site do G2BC e a aplicagao IVET, e as atividades,
inicialmente definidas, foram suficientes para a etapa de conteinerizagao dessas aplicagoes.
No entanto, ao passar por este ciclo, foi possivel identificar melhorias e adicionar atividades

para a proxima versao, visando atender aos requisitos do ambiente de producao.

o IVET (Influenza Viral Evolution Tool): A aplicagao IVET ! foi desenvolvida
com o objetivo de comparar a evolucao de linhagens virais, identificando potenciais
linhagens pandémicas. Esta ferramenta fornece uma interface intuitiva para andlise
genomica e visualizacdo de dados, facilitando a identificacao de mutagoes e padroes
evolutivos em virus influenza. Baseada em linguagem PHP; necessita manutencgao

corretiva e adaptativa com foco em conteinerizagao e configuracao em servidor; possui

L https://github.com/G2BC /ivet
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baixo grau de dependéncias, portanto, baixa complexidade. Tela do IVET pode ser

vista na figura 12.

« Site G2BC: O site do G2BC 2 ¢ uma aplicacio Wordpress baseada em PHP com

banco de dados MySQL; necessita de manutengao adaptativa com foco em migracao

de servidor. Aplicagoes provenientes da estrutura wordpress possuem baixo grau de

dependéncias, as mesmas podem ser facilmente resolvidas ao replicar a estrutura de

pastas com todo o contetido do site, portanto, baixa complexidade. Tela do site do

G2BC pode ser vista na figura 13.

Figura 12 — Tela da aplicacao IVET
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Figura 13 — Tela inicial do site G2BC
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Na aplicacao IVET, a analise do gerenciamento de dependéncias da tecnologia de

implementagao resultou na selegdo da imagem base php:8.1-apache. Esta imagem fornece o

2

https://github.com/G2BC/g2bc-web
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suporte necessario para a versao do PHP utilizada na implementacao do sistema e integra o
servigo Apache para execugao como sistema web. Os demais aspectos do arquivo Dockerfile
para o contéiner da aplicacao contemplam a instalacao e configuragdo das dependéncias
necessarias para a interacao com o servigo de banco de dados, além da utilizagao adequada
do arquivo de configuracao PHP para o ambiente de producao. Somado a isso, as atividades
de andlise de servigos, andlise de volumes e definicao de cenario guiaram o planejamento
do arquivo docker-compose.yml para orquestracao do contéiner da aplicacao e do contéiner
do banco de dados. O cendrio adotado foi o Cenério 1. As figuras 14 e 15 demonstram o

resultado das atividades de implementacao dos arquivos.

Figura 14 — docker-compose.yml para IVET

Fonte: O autor



Capitulo 5. Avalia¢do do Artefato 39

Figura 15 — Dockerfile para IVET
FROM php:8.1-apache
Y public_html/ /var/ww/html/

RUN docker-php-ext-configure pdo_mysql --with-pdo-mysgl=mysglnd \

&% docker-php-ext-configure mysqli --with-mysgqli=mysqlnd %\
&& docker-php-ext-install pdo_mysqgl
hp.ini ction™ "$P

Fonte: O autor

Nesse contexto, a figura 18 reflete os resultados para o site do G2BC, a tecnologia
de implementacao nao exige instalagdo de dependéncias e por isso nao se tem um arquivo
Dockerfile, apenas um mapeamento de volumes para o contetido do site ser refletido no

contéiner. As figuras 16 e 17 ilustram as arquiteturas das solugoes.

Figura 16 — Arquitetura de contéineres do IVET
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Além disso, foi identificado que a tecnologia de implementacao, WordPress, necessi-
tava de instalacao adicional no contéiner, mesmo utilizando sua imagem base disponivel no
Docker Hub 3, o repositério oficial de imagens do Docker. Consequentemente, foi adicionada
uma atividade de verificacdo para esse tipo de tecnologia. Ambas aplicagoes foram atuali-
zadas em seus repositérios do GitHub com os arquivos de implementacao dos contéineres

e estao acessiveis através dos enderegos https://ivet.uneb.br e https://g2bc.uneb.br.

No contexto do grupo de pesquisa G2BC, é necessario atender ao requisito do
servidor Docker na UNEB, onde os contéineres das aplicacoes, uma vez prontos, rodaram
localmente no servidor e, portanto, acessiveis sob um mesmo dominio. Isso levou a

configuragao de um prozry. Dada a natureza do processo, o prozry escolhido foi também

3 https://hub.docker.com
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Figura 17 — Arquitetura de contéineres do site G2BC
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Fonte: O autor

configurado em um contéiner Docker, o que evidenciou outra necessidade: a criacao de
uma rede Docker para que os contéineres se reconhecessem pelos seus nomes de host, sem

a necessidade de investigar os IPs locais gerados por cada contéiner.

O servigo do prozy foi implementado em contéiner através do arquivo mostrado
na figura 19. Também foram configurados os acessos as aplicacoes G2BC e IVET no seu
arquivo de configuracao figura 20. Nas figuras anteriores tambem é possivel visualizar a
configuragao da rede Docker, definida nas se¢des networks nos arquivos docker-compose.yml,

comum aos contéineres no ambiente de producao do servidor.
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Figura 18 — docker-compose.yml para o site G2BC

Fonte: O autor

Figura 19 — docker-compose.yml do servico de prozy

services:

haproxy:
image: hapr
container_name:
restart: always
volumes:

'local/etc/haproxy/haproxy.cfg:ro
- ./g2bc.uneb.br.pem:/opt/haproxy_install/g2bc.uneb.br.pem
ports:
"86:80"
- "443:443"

Fonte: O autor
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Figura 20 — Arquivo de configuracéo do prozy

global
log stdout format raw locale info
daemon

defaults
log global
mode http
option httplog
option dontlognull
option http-server-close
timeout connect 5860
timeout client 5@eee
timeout server 50600

frontend http_front
bind *:80
redirect scheme https if { hdr(host) -i g2bc.uneb.br www.g2bc.uneb.br } !{
acl url_g2bc hdr(host) -i www.g2bc.uneb.br g2bc.uneb.br
acl url_ivet hdr(host) -i www.ivet.uneb.br ivet.uneb.br
bind :443 ssl crt fopt/haproxy_install/g2bc.uneb.br.pem
http-request set-header X-Forwarded-Proto https

use_backend g2bc_backend if url_g2bc
use_backend ivet backend if url ivet

default_backend g2bc_backend

backend g2bc_backend
server g2bc tororao.uneb.br:8eel
backend ivet backend

server ivet tororao.uneb.br:8602

Fonte: O autor

5.1.2 (Ciclo 2

A implementacao do ciclo 2 ocorreu sobre a aplicaggio PLASTICOME, pautada na
segunda versao do processo com auxilio da ferramenta de suporte, o Jira. As QMs, PLAS-
1: Manutencao adaptativa Docker para configuragao do software em servidor; PLAS-6:
Ajustes de sintaxe e instrugoes de usabilidade no frontend; e PLAS-7: Configuragao para
envio de e-mail, foram registrada na ferramenta e o fluxo de trabalho seguido conforme

detalhamento presente no anexo B.

« PLASTICOME (Fungal Genome Plastic Degradation Explorer): A aplica-
¢do PLASTICOME foi projetada para a mineracao em genomas de fungos, visando
identificar enzimas capazes de degradar plasticos. Utilizando algoritmos de bioinfor-
matica avangados, essa ferramenta permite a andlise sistematica de genes relacionados
a degradacao de polimeros, contribuindo para a busca de solugoes sustentéveis para
a poluicdo por plésticos. E uma aplicacio com Frontend* basico em HTML,CSS,JS
+ Backend® Python com implementacio de pipeline e dependéncias de servicos e um

servico de metadados® também em Python. Necessita manutencao adaptativa com

4 https://github.com/G2BC/plasticome-frontend
> https://github.com/G2BC/plasticome-backend
6 https://github.com/G2BC /plasticome-metadata
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foco em conteinerizagao e configuragao em servidor. Possui alto grau de dependén-
cias, com agravante do ecossistema Python nao possuir gerenciador para as mesmas.
Também possui interagao de servicos, além de banco de dados, como gerenciadores
de filas e mensagens e etapas do pipeline que realizam criagdo de contéineres, logo,

alta complexidade. A tela inicial do sistema pode ser vista na figura 21.

Figura 21 — Tela inicial do PLASTICOME

Bem_vindo ao Pla sticome! Para iniciar a anélise do genoma preecha as

informacoes abaixo!

Desenvolvida para a anlise e mineracio de (e
genomas de fungos com foco na identificagio
de genes relacionados 3 degradagio de
plésticos. Com base em técnicas avancadas E-mail
‘mética, a Plasticome permite aos. ual 0 seu methor emait
jores e cientistas investigar a
capacidade dos fungos de decompor resfduos
plésticos, um problema ambiental cada vez
mais premente.

- -

Nimero de Acesso do Assembly do Genoma no GenBank

Plasticome

Fonte: O autor

Apébs o segundo ciclo de implementacao, o BioDockFlow se mostrou promissor
em lidar com aplicagoes com um maior grau de complexidade e interacao de servigos. A
aplicacao PLASTICOME necessitou da orquestracao de seis contéineres de forma a isolar
seus principais servigos, assegurando a interoperabilidade e facilidade na identificagao de
erros. As atividades e o fluxo de trabalho definidos foram adequados para realizacdo das

necessidades de manutencao.

Nesta QM de conteinerizacao (PLAS-1), a analise do gerenciamento de dependéncias
na tecnologia de implementacao evidenciou a necessidade de adotar uma imagem base que
permita o uso do Docker internamente no contéiner do backend. Esse recurso possibilita a
execucgao do servigo Docker para a criacao de contéineres dentro de um contéiner, uma
vez que o pipeline desta aplicacdo é composto por trés etapas principais: (1) identifica¢ao
de Enzimas Ativas em Carboidratos (CAZy) utilizando o software dbCan (v4.0.0); (2)
submissao dos resultados filtrados da etapa anterior ao ECPred (v1.1); e (3) alinhamento
das sequéncias de proteinas utilizando o BLAST. Tanto o dbCan quanto o ECPred sao
executados mediante a criacao de seus respectivos contéineres. Adicionalmente, as tarefas
registradas no servidor operam de forma assincrona através do Celery, um gerenciador de

filas. Deste modo, o comando de inicializagao ao final do Dockerfile foi:

celery -A plasticome.config.celery worker -1 info --pool=processes

— ——autoscale=10,3 --concurrency=2 &
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dockerd --tls=false --host=tcp://0.0.0.0:2375
— -—-host=unix:///var/run/docker.sock &
cd /app && flask run -h backend

contemplando a ativagao do servico Docker dentro do contéiner, o registro das tarefas no
Celery com as respectivas configuragoes dos workers e, por fim, a inicializacao do servidor.

O Dockerfile resultante esta na figura 22.

Figura 22 — Dockerfile do PLASTICOME backend

docker:24.8.2-dind as builder
root

RUN apk update && apk add --no-cache \
ca-certificates \
curl \
bash \
tzdata \
build-base \
python3 \
python3-dev \
libffi-dev \
openssl-dev \
musl-dev \
geeo \
make \
docker-cli

RUN curl -o ncbi-blast.tar.gz https://ftp.nchi.nlm.nih.gov/blast/executables/blast+/LATEST/ncbi-blast-2.16.8+-x64-1linux.tar.gz && \
tar -xzvf ncbi-blast.tar.gz && \
rm ncbi-blast.tar.g

ENV BLAST_PATH="

RUN curl -o fam-substrate-mapping-@8612823.tsv https://bcb.unl.edu/dbCAN2/download/Databases/fam-substrate-mapping-88012023.tsv && \
mv fam-substrate-mapping-@88128: v fam-subs e-mapping.tsv

ENV POETRY_NO_INTERACTION=1 \
POETRY_VIRTUALENVS CREATE=false \
POETRY_CACHE_DIR=

od +x /app/run_f.
os2unix /app/run_f

1

Fonte: O autor

No docker-compose.yml, foram configurados contéineres para os servigos do backend,
frontend, servigo de metadados, banco de dados, além de dois servigos para o gerenciamento
de mensagens: RabbitM(Q e Redis, que atuam em conjunto com o Celery, este por sua
vez ¢ executado junto a API no servigo do backend. O RabbitMQ ¢é utilizado como broker
de mensagens, responsavel por gerenciar as tarefas assincronas entre a API e o Celery.
Ja o Redis é configurado como uma forma de armazenamento dos resultados das tarefas

processadas.

Para garantir a comunicagao e identificacao correta dos nomes definiu-se uma rede
Docker especifica para o sistema que levou o mesmo nome do software, interligando os
servigos. A arquitetura de contéineres que ilustra o docker-compose.yml resultante das

atividades pode ser visto na figura 23.
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Figura 23 — Arquitetura de contéineres do PLASTICOME
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PLASTICOME:RabbitMQ gy PLASTICOME:Redis *"
oot docker
E &P redis

PostgreSCOL Rabbit
MQ

Fonte: O autor

PLASTICOME tem seu codigo-fonte acessivel através dos seus repositorios no
GitHub do G2BC, com os arquivos de implementacao dos contéineres, e esta disponivel no

enderego https://plasticome.uneb.br.

5.1.2.1 Awaliagdo quantitativa

Neste ciclo, definiu-se a avaliacdo quantitativa com o objetivo de avaliar a eficacia
do processo por meio da taxa de resolucdo das QMs com respeito as diferentes rotas
de execugdo do fluxo do processo (1. Docker, 2. Refatoragdo, 3. Correcao de bugs, 4.
Solicitagao de mudangas, e 5. Documentagao). A anédlise é realizada do ponto de vista
dos membros do grupo de pesquisa G2BC, no contexto da manutencao de aplica¢oes web
heterogéneas de bioinformatica desenvolvidas pelo grupo. A questao a ser respondida é:
os fluxos e as atividades do processo promovem a resolucao das QMs de acordo com as

necessidades do grupo G2BC?

E importante destacar que essa questdo de validacio se diferencia da questdo

norteadora do projeto. Enquanto a questdo norteadora tem um carater mais amplo, a


https://plasticome.uneb.br
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questao de validagao é mais restrita, com o propésito de orientar a métrica da avaliacao

quantitativa. Assim, ela contribui diretamente para a resolucao da questao norteadora.

A métrica de avaliacao definida foi a Taxa de Resolucao de Questdes de Manutencgao
(TR-QM). A TR-QM ¢ calculada pela seguinte formula:

TR-QM = (N° QM-PA Concluidas x 1) + (N° QM-PM Concluidas x 0,5) + (N° QM-PB Concluidas x 0, 25)

(Total QM-PA x 1) + (T'otal QM-PM x 0,5) + (T'otal QM-PB x 0, 25)
(5.1)
As QMs foram classificadas em cinco categorias: 1. Docker, 2. Refatoragao, 3.

Corregao de bugs, 4. Solicitacdo de mudangas, e 5. Documentacao.

Cada QM recebe um peso distinto, atribuido de acordo com sua prioridade e

natureza:

« QM-PA (Prioridade Alta): inclui todas as questoes da categoria 1 (Docker), com
peso atribuido de 1.

« QM-PM (Prioridade Média): abrange questoes das categorias 2 (Refatoragao) e

3 (Correcao de bugs) que impedem o uso do sistema, com peso atribuido de 0,5.

« QM-PB (Prioridade Baixa): inclui questoes das categorias 2 (Refatoracao) e 3
(Corregao de bugs) que nao impedem o uso do sistema, bem como das categorias 4

(Solicitagao de mudangas) e 5 (Documentagao), com peso atribuido de 0,25.

Para o PLASTICOME, além da QM de conteinerizagao (PLAS-1) houve mais
uma do tipo de manutencao perfectiva para ajustes de sintaxe em textos e melhorias de
intrugoes de usabilidade no frontend (PLAS-6) e uma do tipo corretiva para adi¢ao das
configuragoes de envio de e-mail, funcao que faz parte do funcionalidade principal da
aplicacao e compoe a tltima etapa do pipeline. Nesse contexto, para o calculo estipulado da
métrica de avaliagdo, temos trés QMs: a primeira do tipo de manutencao adaptativa sendo
categoria 1 (Docker), a segunda uma manutengao perfectiva da categoria 4 (Solicitagao de
mudangas) e a terceira uma manutencao corretiva da categoria 3 (Correcao de bugs). A

seguir, foi realizado o célculo da métrica a partir das quantidades de QMs na féormula:

TR-QM = XD+ (1x0,5) + (1 x0,25)

(Ix 1)+ (1x0,5) + (1 x0,25) (52)

TR-QM = () F(0.5) +(0:25)

(1) + (0,5) + (0,25) (5.3)

TR-QM = 1 (5.4)
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A TR-QM obtida foi de valor 1 (um), indicando a capacidade de resolucao de
QMs de prioridade alta pelo fluxo de trabalho proposto no BioDockFlow, auxiliado pela

ferramenta Jira.

5.1.3 Ciclo 3

O ciclo 3 ocorreu com a implementacao do processo por parte da equipe de
manutengao do projeto BEM (Brazilian Edible Mushrooms). A equipe utilizou a 2% versao
do BioDockFlow”, bem como o Jira para gerenciamento das QMs. Foram cadastradas
um total de 49 QMs, a tabela 1 apresenta um resumo do niimero de QMs cadastradas
distribuidas entre as categorias. As necessidades da equipe levaram a adaptabilidade do
processo durante o seu uso resultando na 3* versao do BioDockFlow, presente nos anexos

B e C e no respositério do GitHub®.

Tabela 1 — Quantidade de QMs por categoria no pro-

jeto BEM

Categoria Quantidade de QMs
CORRECAO DE BUGS 12
DOCKER -> CENARIO 1 1
MUDANCA DE REQUISITOS 12
NOVOS REQUISITOS 20
REFATORACAO 4
Total 49

Fonte: O autor

« Projeto BEM (Brazilian Edible Mushrooms): O projeto BEM se trata de
um sistema voltado para visualizacao e gerenciamento de registros dos cogumelos
identificados como comestiveis no brasil. E uma aplicacio com frontend® ReactJS
+ backend' Laravel; essa aplicacdo necessita de todos os tipos de manutencio,
apresenta necessidade de implementacao de requisitos funcionais, adaptabilidade ao
servidor, correcao de erros e melhorias na usabilidade; possui uma arquitetura um
pouco mais robusta por ser construido em frameworks tanto no frontend quanto
backend, mas nao apresenta implementagao de pipeline e conta apenas com um
servi¢o adicional de banco de dados, portanto, média complexidade. A pagina inicial

da aplicacao pode ser vista na figura 24.

T https://github.com/G2BC/BioDockFlow /tree/main /v2
8 https://github.com/G2BC/BioDockFlow

9 https://github.com/G2BC/BEM-web

10" https://github.com/G2BC/BEM-server
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Figura 24 — Tela inicial do BEM

—-—
L4 Inicio Explorar Sobre Instrugdes Contato n Cadastrar

| Seja Bem-vindo ao Universo dos Cogumelos
Comestiveis do Brasil (Projeto BEM)
Clique para acessar 0 mapa
de distribuicdo das espécies

Fonte: O autor

Para a resolugao da QM de conteineriza¢ao (BEM-40) foram implementados dois
Dockerfiles, devido a robustez do frontend e backend, ambos implementados em frameworks
e, portanto, contendo dependéncias que precisam ser provisionadas através desses arquivos.

As figuras 25 e 26 demonstram os Dockerfiles implementados.

Figura 25 — Dockerfile do backend BEM

FROM php:8.1-fpm

RUN apt-get update &% apt-get install -y \
build-es

est/download/install-php ions local/bin/

local/bin --filename-composer

storage/

san jwt:secret

Fonte: O autor

Durante a andlise dos servigos foi identificado que o Laravel é, em sintese, uma
aplicacao PHP e nao inclui um servigo web para lidar com as requisi¢oes de rede, nesse
ambito, para o provisionamento do backend foi necessario aliar o contéiner construido
através da Dockerfile da figura 25, baseado na imagem Docker php:8.1-fpm que é mais
indicada para gerenciar o processamento de requisi¢oes e a execucao de processos PHP em

segundo plano, a um contéiner contendo um servico web Nginx. Nesse contexto, o Nginx


https://hub.docker.com/layers/library/php/8.1-fpm/images/sha256-1857098e70857e1984222d3e26c280ff4dd3e0cd2bd456514971830201c406a7
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Figura 26 — Dockerfile do frontend BEM

FROM node:21.7.2

IR /root/bem-web

npm install
npm run build

EXPOSE 3006

CMD [“npm”, "start"]

Fonte: O autor

atua como um proxy reverso, direcionando as requisi¢oes para o contéiner PHP-FPM, que

processa o codigo PHP. A figura 27 ilustra a arquitetura de contéineres da solucao.

Figura 27 — Arquitetura de contéineres do BEM
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docker
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dacker
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docker
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docker

Fonte: O autor

O codigo-fonte do sistema BEM é acessivel através dos seus repositorios no GitHub

do G2BC e estd disponivel no enderego https://bem.uneb.br.
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5.1.3.1 Awaliagdo quantitativa

Nesse contexto, das 49 QMs cadastradas 21 foram concluidas, seguindo a distribuicao

entre as categorias apresentadas na tabela 2.

Tabela 2 — Quantidade de QMs concluidas por cate-
goria no projeto BEM

Categoria Quantidade de QMs
CORRECAO DE BUGS 7
DOCKER -> CENARIO 1 1
MUDANCA DE REQUISITOS 10
NOVOS REQUISITOS 3
REFATORACAO 0
Total 21

Fonte: O autor

Logo, de acordo com a tabela 1 apresentada anteriormente, obteve-se para o calculo
da TR-QM do projeto BEM:

(1x 1)+ (7x0,5)+ (13 x 0,25)

TR-QM = (1x1)+ (16 x 0,5) + (32 x 0, 25) (5:5)
(1) +(3,5) 4 (3,25)
TROM == T8+ () (56)
_ (7,75)
TR-QM = ) (5.7)
TR-QM ~ 0,45 (5.8)

A TR-QM obtida foi de valor aproximado de 0,45, ou seja, 45% de eficicia do
processo na resolucao das QMs do projeto BEM. Se faz importante salientar que o projeto
estd em andamento e algumas QMs estao aguardando a disponibilidade da equipe de
desenvolvimento para serem solucionadas. O valor da TR-QM para foi calculado apenas
para feitos demonstrativos, uma vez que o processo de manutencao ainda estd em curso e
nao ha impedimentos para execucao das QMs. A TR-QM é obtida, de forma definitiva, ao
final do cronograma de manutencao realizado pela equipe, quando a aplicacao sera de fato

disponibilizada aos usuarios.

5.1.3.2  Awaliagdo qualitativa

A avaliacao qualitativa do BioDockFlow teve como objetivo analisar a experiéncia

de seus usudrios no contexto da manutencao de software, através de consulta a equipe
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responsavel pelo projeto BEM. Para isso, foi aplicado um formuléario contendo uma questao
aberta com o seguinte enunciado: “Descreva detalhadamente a sua experiéncia de uso do

BioDockFlow para manutencao da aplicacao BEM.”

As respostas coletadas forneceram insights relevantes, evidenciando tanto aspectos
positivos quanto oportunidades de melhoria. Entre os principais pontos destacados, o
primeiro refere-se a aplicabilidade e usabilidade do BioDockFlow para desenvolvedores.
Uma das respostas salientou que o documento serve como um guia eficaz para profissionais
experientes que atuam de forma individual, mas identificou uma lacuna no suporte as
dindmicas de equipe, especialmente no que tange a criacao, revisao e integracao de
tarefas no repositorio do projeto. Essa observacao sugere a necessidade de aprimorar a
metodologia para atender contextos colaborativos, indicando que, embora robusta para
cendrios individuais, a abordagem atual pode ser expandida para contextos mais complexos

de trabalho em grupo.

O segundo aspecto analisado diz respeito a organizacao e estruturacao de pro-
jetos. Uma das respostas descreveu o processo de manutencao do sistema BEM como
desafiador, devido a curva de aprendizado associada a introducao de novas tecnologias em
sua formagao técnica. Contudo, o BioDockFlow destacou-se como um elemento central
na organizacgao, oferecendo uma estrutura clara que facilita o alinhamento das agoes
realizadas. A disponibilizacdo de um fluxo de trabalho bem definido e do documento com
as atividades detalhadas foi apontada como um fator essencial para aumentar a eficacia do
processo. Adicionalmente, a capacidade do BioDockFlow de incorporar melhorias praticas
foi ressaltada, exemplificada pela inclusao das etapas diretamente na ferramenta Jira e
pela introducao de uma nova fase para explicitar o momento adequado de realizar o pull

request, aprimorando o controle e a coordenagao entre os integrantes.

O terceiro ponto abordado refere-se aos beneficios estratégicos e ao diagnostico de
melhorias proporcionados pelo BioDockFlow. Uma das respostas enfatizou sua contribuicao
para a definicao clara do “como fazer”, destacando a padronizacao de ferramentas e critérios
de qualidade. Essa abordagem promoveu uma experiéncia de desenvolvimento mais fluida
e produtiva, além de possibilitar, em momentos de menor produtividade, a identificacao de
areas criticas de aprimoramento, como testes, documentacao e comunicagao. Esse aspecto
refor¢ca o potencial do BioDockFlow como processo de manutencao, refletindo também no

diagnostico e solugao de gargalos durante o processo.

De forma geral, as respostas indicam que o BioDockFlow é eficaz em oferecer
estrutura e organizagao, proporcionando beneficios como clareza na definicao de etapas,
adaptabilidade as necessidades praticas por meio de melhorias iterativas e impacto positivo
na produtividade. Entretanto, foram apontadas oportunidades de aprimoramento, como a
ampliacao do suporte para dinamicas de trabalho em equipe, particularmente no contexto

de revisao e integracao de tarefas, demonstrando a necessidade de expandir o processo
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para abranger fluxos colaborativos mais complexos.

Portanto, a avaliacao qualitativa sugere que o BioDockFlow atende de maneira
eficaz a cenarios individuais e estruturados, ao mesmo tempo em que apresenta potencial
para evolugao e aplicacdo em contextos colaborativos. Assim, consolida-se como uma
ferramenta versatil e robusta para a manutencao de software, com possibilidades de

adaptacao para atender a demandas mais amplas no desenvolvimento e gestao de projetos.

5.2 Avaliacao 2

A avaliagao 2 teve como objetivo principal analisar a eficicia do processo na garantia
da interoperabilidade entre aplicagoes implantadas em um mesmo servidor, verificando se
as aplicacgoes estao disponiveis no ambiente de producao e funcionais. Durante a etapa
de implantacao, foram enfrentadas diversas dificuldades, desde o manejo adequado de
residuos de testes com contéineres e a ado¢ao de boas praticas para limpeza do ambiente,
até questoes relacionadas a configuracao da rede, com vistas a assegurar a comunicagao
eficiente entre os contéineres das aplicagoes e sua acessibilidade externa a rede interna da
UNEB.

A principal dificuldade identificada foi a configuracao do servico de proxy. Ao
disponibilizar varias aplicagoes sob um mesmo dominio, tornou-se essencial garantir que o
servigo fosse configurado adequadamente para redirecionar as requisi¢coes aos contéineres
corretos, utilizando os enderegos URL como referéncia. Inicialmente, as aplicagoes foram
disponibilizadas por meio do protocolo HT'TP. Posteriormente, a adi¢ao de certificados
digitais possibilitou a migracao para o protocolo HT'TPS, que oferece maior autenticidade
e seguranca as conexoes. No entanto, essa mudanca inviabilizou a comunicacao entre o
frontend e backend das aplicagoes PLASTICOME e BEM por meio do protocolo HTTP,
tornando necessario configura-las para operar integralmente sob HTTPS, bem como

atribuir URLs especificas a cada backend no servigo de prozy.

Ademais, os testes realizados no ambiente de contéineres consumiram recursos sig-
nificativos do servidor. O espaco ocupado por imagens, contéineres, volumes nao utilizados
e pela memoria cache dos builds alcangou niveis consideraveis, como pode ser visto na
figura 28. Foi criado um script com os comandos a seguir para uma rotina semanal de

limpeza como uma agao preventiva para liberar recursos:

docker container prune

docker system prune -a --volumes

Contudo, apesar das dificuldades enfrentadas, nao foram identificadas limitagoes que
comprometem a interoperabilidade das aplicagoes. Todas estao plenamente acessiveis por

meio dos enderecos https://g2bc.uneb.br, https://ivet.uneb.br, https://plasticome.uneb.br


https://g2bc.uneb.br
https://ivet.uneb.br
https://plasticome.uneb.br
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Figura 28 — Espago de memoéria disponivel para limpeza dos recursos Docker

Fonte: O autor

e https://bem.uneb.br. Essas aplicagoes foram implantadas em um tnico servidor e

encontram-se em plena operacao, sem que o funcionamento de uma interfira nas demais.


https://bem.uneb.br
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6 CONSIDERACOES FINAIS

Os resultados obtidos cumprem com os objetivos geral e especificos deste trabalho.
O processo proposto demonstrou capacidade de orientar os usuarios na realizacao das QMs
de conteinerizacao com foco em garantir a interoperabilidade das aplicagoes desenvolvidas
pelo G2BC, atendendo também as demandas especificas de manutencao por meio de fluxos
de trabalho alinhados aos diferentes tipos de manutencao descritos na literatura e da

utilizacao do Jira.

Nesse ambito, alinhado a metodologia, o BioDockFlow validou as conjecturas
teodricas propostas: oferece uma abordagem controlada e estruturada para realizar mudancas,
sendo capaz de atender as necessidades especificas das aplicagoes de bioinformatica sem

ter sua eficacia e adaptabilidade comprometidas pela heterogeneidade desses sistemas.

Com o BioDockFlow, o G2BC foi capaz de compartilhar softwares cientificos
previamente fora de operacao, viabilizando a utilizacdo de produgoes cientificas que,
até entao, nao alcancavam a comunidade académica. Esse resultado permite ao grupo
uma participagdo mais ativa na comunidade cientifica, contribuindo para os avancos
nas pesquisas em bioinformatica. Pode-se concluir que o BioDockFlow proporcionou
beneficios significativos tanto ao G2BC quanto a comunidade cientifica, ao promover a
reprodutibilidade de experimentos e estender o ciclo de vida dos softwares da area. Validado
no contexto do G2BC, o processo demonstra potencial para ser aplicado por qualquer
grupo de pesquisa na area de bioinformatica. A versao 3 e atual do BioDockFlow, além das

demais versoes, estd disponivel no repositério https://github.com/G2BC/BioDockFlow.

No entanto, a versao do processo resultante do ciclo 3 apresenta limitagoes no
que diz respeito a maturidade para atender fluxos de trabalho de equipes de manutencao
compostas por trés ou mais desenvolvedores. A superagao dessa limitacao exige a aplicagao
do processo por grupos com esse perfil, seguida da execucao ativa da ultima fase, visando

a melhoria continua.

Como propostas para trabalhos futuros, sugere-se a aplicagdo do processo na manu-
tencao de aplicagdes web de maior complexidade, incluindo outros softwares desenvolvidos
pelo G2BC, como FunRegulation!'2, FunExpression®, AGSSA e web VAMPIRE*%:6, Além
disso, recomenda-se sua utilizacdo por grupos de manutencao com trés ou mais integrantes.

Essas iniciativas nao apenas visam otimizar e amadurecer o BioDockFlow, mas também

https://github.com/G2BC/funregulation-frontend
https://github.com/G2BC/FunRegulation API
https://github.com/G2BC/funexpression
https://github.com/RevolverOcelotIII/Genomelnterface
https://github.com/RevolverOcelotIIT/Genome- API
https://github.com/RevolverOcelotIIl/Phenotypes Finder

DU W N =
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expandir suas capacidades para abranger diversos contextos de manutenc¢ao na area da

bioinformatica.

Outros fatores a serem explorados estao no ambito de uma anélise mais detalhada
e quantitativa sobre métricas de qualidade relacionadas ao processo e ao desempenho do
BioDockFlow, alinhando-se as caracteristicas definidas pela (International Organization
for Standardization, 2024), como performance efficiency e reliability. Métricas como tempo
de deploy, taxa de falhas, e desempenho sob diferentes cargas de trabalho poderiam ser
avaliadas, incorporando também desafios de escalabilidade para demonstrar a capacidade

do sistema de suportar multiplas aplicagoes concorrentes em alto volume de dados.

Pode ser trabalhado ainda a abordagem do gerenciamento eficiente de recursos
computacionais e a implementagao de boas praticas de seguranca em contéineres. Ferra-
mentas como Docker Bench for Security e Trivy podem ser utilizadas para demonstrar um
hardening e a analise de vulnerabilidades. Adicionalmente, podem ser abordadas estratégias
para deploy em producao, como orquestracao e balanceamento de carga, bem como a
criacao de um sistema de monitoramento e gerenciamento de logs para as aplicagoes
em contéiner. Isso contribuiria para avaliar melhor o impacto do uso de contéineres no
desempenho das aplicagoes, abrangendo tanto as caracteristicas de maintainability quanto

security previstas na (International Organization for Standardization, 2024).
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ANEXO A - PLANILHA-RESUMO DA REVISAO DE

LITERATURA

Descricao

Avaliacao

Apresenta um framework para conteineriza-
¢ao utilizando como exemplo uma aplicacao
web que produz visualizagoes 3D dos arquivos
de entrada e saida utilizando Frontend NGL
viewer + WebServer NodeJS + Software de
linha de comando (Tam et al., 2023).

Relevante, apresenta secao
descritiva sobre a conteineri-

zacao da aplicacao.

Apresenta uma aplicacdo web R e pacote
R/Bioconductor para estimar fase, amplitude
e significancia estatistica usando quatro abor-
dagens populares para caracterizar a ritmici-
dade em dados biolégicos temporais(Carlucci

et al., 2019).

Baixa relevancia, nao ha co-
mentarios sobre a conteine-

rizacao.

Apresenta uma aplicagdo web R Shiny para
controle de qualidade e pesquisa de dados

protedmicos (Degnan et al., 2021).

Relevante, apresenta secao
descritiva sobre a conteineri-
zacao da aplicacao com inte-
racao entre trés contéineres
compartilhando o mesmo vo-

lume.

Apresenta uma aplicagdo web que identifica
a localizacdo mais precisa do sitio A em um
fragmento de mRNA protegido por ribossomo
e gera os perfis de densidade de leitura do sitio
A utilizando Django Python, Nginx, Redis,
Celery e PostgreSQL (Shao et al., 2021).

Relevante, apresenta secao
descritiva sobre a conteine-
rizagao da aplicacao com in-
teracao entre cinco contéine-

res, um para cada servico.

Apresenta uma aplicacdo web R para modelos
de progressao do cancer de ponta e, de forma
mais geral, modelos evolutivos de acumulagao
de eventos (Uriarte; Herrera-Nieto, 2022).

Baixa relevancia, nao héa co-
mentarios sobre a conteine-

rizacao.

Continua na proxima pagina
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Tabela 3 — continuacao da pagina anterior

Descricao

Avaliacao

Apresenta Uma aplicacdo web R que permite
aos pesquisadores visualizar rapidamente as
mudancas na abundancia de transcritos em
resposta aos glicocorticoides em uma varie-

dade de células e espécies (Cao et al., 2021).

Baixa relevancia, nao ha co-
mentarios sobre a conteine-

rizacao.

Apresenta aplicacdo web para permitir que
pesquisadores experimentais e computacio-
nais consultem, naveguem, visualizem e fa-
cam curadoria dos resultados da analise bioin-
formatica para multiplos genomas utilizando
Node.js, MongoDB e NCBI BLAST (Holmer
et al., 2019).

Baixa relevancia, nao ha co-
mentarios sobre a conteine-

rizacao.

Apresenta uma aplicacdo web R com etapa
de preprocessamento de arquivos em C-++
para analisar a eficiéncia das execugoes de
sequenciamento da ONT (Oxford Nanopore

Technologies) (Bruno; Aury; Engelen, 2021).

Baixa relevancia, nao ha co-
mentarios sobre a conteine-

rizacao.

Apresenta MOLGENIS Research, uma apli-
cacao web para coletar, gerenciar, analisar,
visualizar e compartilhar conjuntos de dados
biomédicos grandes e complexos. Tecnologias:
Java 1.8 com suporte do framework Spring
MVC, Apache Maven, Apache Tomcat, Post-
greSQL, ElasticSearch, Bootstrap + Vue e
Freemarker (Velde et al., 2019).

Baixa relevancia, nao ha co-
mentarios sobre a conteine-

rizacao.

Apresenta uma aplicacdo web que permite aos
usudrios integrar semanticamente e organizar
todos os seus estudos de sequenciamento de
RNA, ATAC e CITE de células tnicas utili-
zando PostgreSQL, Python 3, GraphQL, Re-
actJS, TypeScript e Mantine CSS (Jahn et
al., 2023).

Baixa relevancia, nao ha co-
mentarios sobre a conteine-

rizacao.

Continua na préxima pagina
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Tabela 3 — continuacao da pagina anterior

Descricao

Avaliacao

Apresenta uma ferramenta baseada em
Python Django que utiliza o Antechamber
para gerar topologias para compostos quimi-
cos e se integra com outras aplicagoes Python
como CCPN e ARIA (Kagami et al., 2023).

Baixa relevancia, nao ha co-
mentarios sobre a conteine-

rizacao.

Apresenta uma aplicagdo que oferece aos pes-
quisadores uma maneira intuitiva de anotar,
armazenar, explorar e minerar seus resulta-
dos de multiomica utilizando Python Django,
PostgreSQL e Nginx (Denecker et al., 2019).

Relevante, apresenta secao
descritiva sobre a conteineri-
zagao da aplicacao com inte-
racao entre trés contéineres,

um para cada servigo.

Apresenta um sistema de gerenciamento de
dados para rastrear amostras de DNA ambi-
ental desde a coleta de dados de campo até
as analises bioinformaticas utilizando Python,
PostgreSQL and PostGIS, RabbitMQ), Celery,
Gunicorn, NGINX (Kimble et al., 2022).

Baixa relevancia, nao ha co-
mentarios sobre a conteineri-
zagao porém a Dockerfile in-
dica interacao entre seis con-
téineres, um para cada ser-

vico.

Apresenta uma aplicacdo web R para visuali-
zacao e interpretacao de resultados de andlise
de enriquecimento funcional e literario de mul-

tiplos conjuntos (Karatza et al., 2023).

Baixa relevancia, nao ha co-
mentarios sobre a conteine-

rizacao.

Apresenta uma aplicacdo web para calcular
e visualizar redes metabdlicas lipidicas com
propriedades estatisticas utilizando Python
Django, PostgreSQL e Nginx (Kohler et al.,
2021).

Baixa relevancia, nao ha co-
mentarios sobre a conteine-
rizagao porém a Dockerfile
indica interacao entre trés
contéineres, um para cada

Servico.

Oferece uma solugao robusta para anotar
amostras, reagentes e protocolos experimen-
tais para ensaios estabelecidos nos quais mul-
tiplos cientistas de laboratério estao envolvi-
dos utilizando Python Django, PostgreSQL,
Nginx e Debian (Bucher et al., 2019).

Relevante, apresenta secao
descritiva sobre a conteineri-
zacao da aplicacao com inte-
racao entre trés contéineres,

um para cada servico.

Continua na préxima pagina
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Tabela 3 — continuacao da pagina anterior

Descricao

Avaliacao

Apresenta aplicagdo web R desenvolvida para
facilitar o acesso e a analise de dados de RNA-
seq depositados no Gene Expression Omnibus
(GEO) e Sequence Read Archive (SRA) (Mahi
et al., 2019).

Relevante, apresenta secao
descritiva sobre a conteineri-
zagao da aplicagdo com inte-
racao entre dois contéineres,
um para aplicagdo principal
outro para um pacote R com

pipeline.

Apresenta um framework web para calcu-
lar métricas de contiguidade e completude
para montagens gendémicas e anotacoes uti-
lizando R, R Shiny, Python e Shell Script
(Manchanda et al., 2020).

Relevante, apresenta secao
descritiva sobre a conteineri-

Zagao.

Apresenta uma aplicacdo web para analise em
tempo real de sequenciamento metagendmico
utilizando Python Dash (Sandas et al., 2024).

Baixa relevancia, nao ha co-
mentarios sobre a conteine-

rizacao.

Apresenta aplicacdo web R para facilitar o
uso de um fluxo de trabalho bioinforméatico
para andlise metataxonomica, modelagem es-
tatistica confiavel e fornecer o maior painel de
visualizagOes interativas entre as aplicagoes

atualmente disponiveis (Volant et al., 2020).

Baixa relevancia, nao ha co-
mentarios sobre a conteine-

rizacao.

Apresenta uma aplicacdo web baseada em
Python com versao linha de comando que per-
mite aos usuarios extrair interagoes proteina-
proteina (PPis) e ocorréncia de proteinas a
partir de um conjunto dado de artigos do Pub-
Med e PubMedCentral (Castillo-Lara; Abril,
2019).

Baixa relevancia, nao ha co-
mentarios sobre a conteine-

rizacao.

Apresenta uma aplicacdo web R que permite
aos pesquisadores comparar a organizagao
gendmica 3D e anotagdes em multiplos bancos
de dados de forma interativa para facilitar a
descoberta in silico (Creed et al., 2019).

Baixa relevancia, nao ha co-
mentarios sobre a conteine-

rizacao.

Fonte: O autor
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BioDockFlow

indice

Objetivo

Monitoramento do processo

Fases do processo

Fluxo de Trabalho

Atividades
Descrica Ativi ra Documentacd
Descricdo das Atividades para Refatoracdo, Correcdao de Bugs, Novos Requisitos e
Mudanca de Requisitos 9
Descricdo das Atividades para Dockerizacdo 13

Melhorias 19

I FON [\ o

Objetivo
Este processo tem por objetivo gerenciar todos os eventos relacionados aos
requisitos do produto a ser desenvolvido pelo projeto. Dentro do escopo de

gerenciar destacam-se a definicdo das fases, especificacdo das atividades que
compdem essas fases e definicao da ferramenta de apoio.

Monitoramento do processo

E fundamental o uso de uma ferramenta de apoio para monitoramento das
guestdes de manutencdo (QM), validagao dos atributos das QMs desde a primeira
fase e acompanhamento da sua passagem correta até a conclusdo. Para esse
processo sera utilizada a ferramenta Jira. Deve ser configurado o fluxo de trabalho
de acordo com as fases do processo.
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mputacional

Fases do processo

Implantar e
monitorar

Identificar e
analisar problemas

5

Melhorar
continuamente

Migracao

Implementar e
testar

Aposentadoria

Projetar melhorias

A fase 1, identificar e analisar problemas, é acionada por diversas fontes,
como a analise do cdédigo-fonte, a revisdo da documentacdo, a
identificacdo de defeitos provenientes de testes ou validacdbes em
homologacgdo, solicitagdes de mudangas pelos usudrios e mudangas
emergentes devido a alteracdes no ambiente de producdo. As questdes
levantadas serdao categorizadas: problemas identificados em testes e
validagdes podem ser classificados como correcao de bugs, novas
solicitacdes de usuarios como novos requisitos ou mudanca de requisitos,
a anadlise do cddigo-fonte pode indicar a necessidade de refatoragao, a
revisao da documentacao pode apontar a necessidade de atualizagdo, e
guestdes relacionadas ao ambiente de produgdo podem sugerir a
necessidade de conteinerizagao com Docker para tornar o software mais
independente. No entanto, a definicdo da categoria sé podera ser feita com
precisdo apos uma analise detalhada, que identificara o risco e o impacto
em outros modulos do software.

A segunda fase, projetar melhorias, envolve o planejamento da solucao
com base na categoria definida na fase anterior. Cada categoria possui
atividades de planejamento e elaboracdao especificas, porém, o foco
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principal aqui é identificar o que sera feito e como serd realizado. Nessa
fase, sao realizadas analises das condicbes em que a manutencao
ocorrera, bem como a avaliagdo de logs e mensagens que possam auxiliar
na solucao dos problemas. Dependendo das necessidades, a equipe de
manutengdo pode optar por trabalhar em questdes de manutengao de
forma isolada ou abordar um conjunto de questdes simultaneamente,
projetando-as juntas e desenvolvendo-as em paralelo, dentro de um
mesmo periodo, para que esse conjunto forme uma entrega Unica.

Apos a fase de projetar melhorias, a terceira fase envolve a
implementacao da solugdao, seguindo o escopo definido nas fases
anteriores. Neste estagio, a solucao é desenvolvida, testada e integrada ao
software conforme o planejamento estabelecido. E fundamental que cada
responsavel por uma questdo de manutencdo realize testes de
funcionalidade ao final de sua atividade, a fim de garantir que a
implementacao foi correta, ou seja, que nao gerou novos pontos de
manutengdo em potencial e ndo impactou negativamente outros mddulos
do sistema.

A quarta fase engloba as atividades de deploy, como a atualizacao da
versdao do software em seu repositorio, a preparacao do ambiente de
producdo e a disponibilizacdo do sistema para os usuarios. No contexto do
G2BC, devido a infraestrutura oferecida pelo servidor da UNEB, essa fase
envolve uma colaboragdao entre a equipe de manutencdo e uma equipe
especializada em infraestrutura e redes. Juntas, elas realizam a solicitagao
de URLs, a configuracao de certificados digitais e a configuragao do proxy
no servidor para tornar as aplicagdes acessiveis através das URLs
fornecidas. Além disso, o software deve ser monitorado regularmente para
garantir a otimizacdo de desempenho e seu pleno funcionamento no
ambiente de producgao.

A melhoria continua representa a ultima fase do processo e envolve a
revisao regular e a atualizagdo do sistema, com o objetivo de manter a
otimizacdo de desempenho. Essa fase é aplicada tanto ao software quanto
ao processo em si, considerando que estratégias especificas de
manutencao podem ser desenvolvidas, revisadas e ajustadas conforme as
necessidades ao final de cada ciclo de manutencao. Caso um conjunto de
questdes de manutencao seja abordado, ao término do periodo estipulado
para a implementacao de todas as atividades, serad realizada uma reunido
com a equipe de manutencao para identificar os pontos de melhoria e
adaptar o processo ao contexto da equipe.
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Fluxo de Trabalho

Atividades

Fase:
e 1-Identificar e analisar problemas

Atividade: Cadastrar questdo de manutengao

Registro da questdao de manutencdo engatilhada por alguma das fontes.

e Necessidade de manutencdo evidenciada por alguma fonte/motivo

Entradas:
e N/A

Jarefas:
e Cadastrar questdao de manutencdo na ferramenta de apoio do processo informando uma
descricao da razdo/motivo, breve resumo e o tipo de manutencao a ser realizado.

Ferramenta:

e Criar item no quadro do projeto na guia da primeira fase

Saidas:

e QM - Questdo de Manutengdo registrada

ObservacBes:
. N/A

Ease:
e 1-Identificar e analisar problemas

Atividade: Refinar questao de manutengao

Descricdo:
Registro da questao de manutengao engatilhada por alguma das fontes.

Pré-condices:
e N/A

Entradas:

e QM registrada no Jira
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Tarefas:
e Complementar a descricdo da QM para incluir exatamente o que precisa ser modificado e
quais moédulos ou arquivos sdo afetados.

Eerramenta:

e Completar registro da QM no Jira com detalhamento da descricdo
Saidas:

e Questdo de Manutengdo com descricdo detalhada
Observacdes:

. N/A

e 1-Identificar e analisar problemas

Atividade: Analisar questao de manutengao

Descricdo:
Analisar o impacto da QM, identificar as possiveis agdes e requisitos necessarios para completude na
realizacao da manutencao.

Pré-condicGes:
. N/A

Entradas:

e QM registrada no Jira

Tarefas:

e Avaliar impacto da mudanca solicitada, analisando impacto nos requisitos, artefatos técnicos e
no projeto (esforgo, prazo, escopo, equipe, riscos).

e Avaliar se solicitagdo de mudanca interna impacta os requisitos do Cliente visando envolvé-lo no
desenvolvimento da manutengdo.

e Complementar o registro da QM antes do desenvolvimento com as informacgdes de risco,
impacto, categoria (documentacgdo, correcdo de bugs, dockerizagdo, refatoracdo ou change
request) e responsavel

e Estimar tempo de realizacdo da manutencdo indicando na QM a data limite para conclusao

Eerramenta:
e Completar Registro da QM no Jira com os atributos de contexto
e Mover QM para a guia da préxima fase

Saidas:

e Questdao de Manutengao com registro completo

Observacdes:
e N/A

Descricao das Atividades para Documentacao

Ease:
e 2-Projetar melhorias
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Atividade: Identificar funcionalidades da aplicacao

Mapear funcionalidades da aplicacédo

bre —

e Manutengao categorizada como Documentagao

Entradas:

e Codigo do servidor da aplicacdo

Tarefas:

e Analisar o cddigo da API identificando as funcionalidades/métodos presentes

Ferramenta:
° N/A

Saidas:
e Relagao das funcionalidades da aplicacao

Observacdes:
e N/A

Fase:
e 2-Projetar melhorias

Atividade: Identificar funcionalidades ausentes na documentacgao

Mapear funcionalidades que precisam ser documentadas

Pré- ———
e N/A

Entradas:

e Relagdo das funcionalidades da aplicagao
e Documentagdo da aplicagdo

Jarefas:
e Comparar a documentacao atual com as funcionalidades identificadas anteriormente

Ferramenta:
° N/A

Saidas:
e Relagdo das funcionalidades ausentes na documentagao

Observacdes:
e N/A

Ease:
e 2-Projetar melhorias

Atividade: Identificar instrucoes de usabilidade ausentes na documentacao
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Descricdo:
Identificagdo de instrugdes de usabilidade e configuragdo do ambiente de desenvolvimento que estdo
ausentes na documentacdo

Pré-condigGes:

° N/A
Entradas:
e Documentagdo da aplicagdo
Tarefas:
e Sequir as instrucoes presentes na documentacdo atual para identificar passos ausentes
Eerramenta:
e Mover QM no Jira para préxima fase
Saidas:

e Lista de instrucdes de usabilidade e configuracdo a serem incluidas

Observacoes:
e N/A

Fase:
e 3-Implementar e testar

Atividade: Atualizar documentacao

Implementagdo da atualizacdo da documentacdo com adicdo e atualizagdo das funcionalidades necessarias

bem como instrucGes de usabilidade e configuracdo do ambiente de desenvolvimento
Pre- ———
e N/A

Entradas:
e Documentacdo da aplicagao
e Lista de instrugBes de usabilidade e configuragdo a serem incluidas
e Relacdo das funcionalidades ausentes na documentacao

Tarefas:
e N/A
Eerramentas:
° N/A
Saidas:
e Documentacdo atualizada
Observacdes:
. N/A
Ease:

e 3-Implementar e testar

Atividade: Validar documentacgao

Descricdo:
Validagdo da documentacgdo seguindo as informacgdes presentes na mesma apos atualizagdo
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Pré-condicGes:

e N/A
Entradas:
e Documentacgdo atualizada
Jarefas:
° N/A
Ferramentas:
e Mover QM no Jira para proxima fase
Saidas:

e Documentacgdo validada

Observacdes:
. N/A

Fase:
e 4-Implantar e monitorar

Atividade: Atualizar documentacao

Descricdo:
Atualizacdo da documentagdo no repositorio da aplicagdo na branch principal

Pré-condicGes:
. N/A

Entradas:
e Documentacdo validada

Tarefas:
e N/A

e Mover QM no Jira para guia de Pronto
e Finalizar OM

Saidas:

e  Repositério atualizado com nova documentagao

Observacdes:
e N/A

Descricao das Atividades para Refatoracao, Correcao
de Bugs, Novos Requisitos e Mudanca de Requisitos

Fase:
e 2-Projetar melhorias

Atividade: Analisar Logs
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Descricdo:
Rastreio da origem e identificacdo do bug através da analise de logs da aplicacdo e mensagens de
erro ao executar a funcionalidade

Pré-condicGes:
e Manutengao categorizada como Corregao de Bugs

Entradas:
e Logs da aplicagdo
e Cbdigo da aplicacao

Tarefas:

e Identificar origem do bug para correcao

Ferramentas:
° N/A

Saidas:
e Arquivo/Mddulo que precisa de corregdo identificado

Observacoes:
e N/A

Fase:
e  2-Projetar melhorias

Atividade: Identificar médulos afetados

Identificacdo dos mddulos do sistema que sdo/serdo afetados

Pré-condicdes:
e Manutencao categorizada como Refatoracdo, Correcao de Bugs, Novos Requisitos ou
Mudanca de Requisitos

Entradas:
e Codigo da aplicacdo

Tarefas:
e Mapear 0s arguivos que precisam ser alterados

Ferramentas:
e N/A

Saidas:

e Relacdo dos arquivos que precisam ser alterados

Observacdes:
e N/A

Fase:
e 2-Projetar melhorias

Atividade: Identificar nivel de dependéncia entre os médulos

Descricdo:
Identificagdo das dependéncias do alvo da alteragdo com os demais modulos para maior clareza do
risco e impacto da manutengao
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Pré-condicGes:
e N/A

Entradas:
e Relacdo dos arquivos que precisam ser alterados
e Cbdigo da aplicacao

Tarefas:
e Identificar o grau de dependéncia do(s) arquivo(s) alvo da manutengdo com demais
maddulos

Ferramentas:
° N/A

Saidas:
e Relacdo dos arquivos que precisam ser alterados com niveis de impacto

Observacbes:
° N/A

Fase:
e  2-Projetar melhorias

Atividade: Priorizar Implementacao

Descricdo:
Priorizagdo das tarefas com base no nivel de dependéncia entre o arquivo alvo e os demais mddulos
partindo dos mais acoplados para 0os mais simples

Pré-condicGes:

e N/A
Entradas:
e Relagdo dos arquivos que precisam ser alterados com niveis de impacto
Tarefas:
° N/A
Ferramentas:
e Mover QM no Jira para préxima fase
Saidas:

e Relagdo dos arquivos que precisam ser alterados priorizada por nivel

Observacoes:
e N/A

Fase:
e 3-Implementar e testar

Atividade: Iniciar branch

Iniciar branch no repositério da aplicagdo para implementacdo da solugdo

Pré-condicGes:
e N/A

Entradas:
e Repositorio da aplicacao
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Tarefas:
° N/A

Ferramentas:
° N/A

Saidas:

e Branch criada no repositério

Observacbes:

e Seguir padrdo de nomenclatura de branch: "natureza da implementacdo/objetivo da
atividade" Ex: feature/autocomplete; fix/userRegister; refact/getFungis

Fase:

e 3-Implementar e testar

Atividade: Desenvolver solugao

Descricdo:

Implementar solugdo da manutengdo na branch criada anteriormente

Pré-condicles:
e N/A

Entradas:

e Cbdigo da aplicacao

e Branch criada no repositério

Tarefas:
e N/A

Ferramentas:
° N/A

Saidas:

e Cddigo da aplicacdo atualizado com as mudancas

Observacdes:
° N/A

Fase:

e 3-Implementar e testar

Atividade: Realizar testes

Testar a funcionalidade alvo da manutengdo bem como os mdédulos/arquivos que sofreram
modificacdes para garantir a suficiéncia da implementacéo

Pre-condicbes:
e N/A

Entradas:
° N/A

Tarefas:
e N/A
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Ferramentas:
e Mover QM para préxima fase no Jira

Saidas:

e Relacdo dos testes de funcionalidades executados

Observacbes:
° N/A

Fase:
e 3-Implementar e testar

Atividade: Iniciar Pull Request

Descricdo:
Testar a funcionalidade alvo da manutengdo bem como os mddulos/arquivos que sofreram
modificagBes para garantir a suficiéncia da implementagdo

Pré-condicdes:
e Equipe de manutengdo adotou Code Review (revisdo de cddigo)

Entradas:
e Branch criada para execucdao da QM

Tarefas:
. N/A

Ferramentas:
e Completar registro da QM com atributo do link/url do Pull Request criado

Saidas:
e  Pull Request criado no repositorio do projeto

Observacoes:
e N/A

Fase:
e 3-Implementar e testar

Atividade: Realizar Code Review

Descricdo:
Realizar a revisdo de cddigo no pull request da QM

Pré-condicdes:
e N/A

Entradas:
e  Pull Request criado no repositorio do projeto
e Link do Pull Request criado

Tarefas:
e N/A

EFerramentas:
° N/A
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Saidas:

e  Pull Request aprovado
Observacdes:

e N/A
Fase:

e 3-Implementar e testar

Atividade: Atualizar aplicacao em desenvolvimento

Descricdo:
Realizar o merge das alteragdes realizadas e aprovadas no pull request a branch de desenvolvimento

Pré-condicGes:
° N/A

Entradas:
. Pull Request aprovado

Tarefas:
° N/A

Ferramentas:
e N/A

Saidas:
e (Cddigo da aplicacdo atualizado na branch de desenvolvimento

Observacoes:
e N/A

Fase:
e 4-Implantar e monitorar

Atividade: Atualizar aplicagdao

Descricdo:
Realizar o merge da branch de desenvolvimento ao final da fase de implementagdo e testes com a
versdo de producdo da aplicacdo no repositorio

Pré-condicbes:
e N/A

Entradas:
e Relacdo dos testes de funcionalidades executados
e Cddigo da aplicacdo atualizado com as mudancas

Tarefas:
e N/A

Ferramentas:
e N/A

Saidas:
e Cddigo da aplicagdo atualizado na branch de produgdo
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Observacoes:
e N/A

Fase:

e 4-Implantar e monitorar

Atividade: Publicar alteragoes

Descricdo:
Publicar aplicacdo atualizada em ambiente de produgdo

Pré-condicdes:

° N/A
Entradas:

e Codigo da aplicacdo atualizado na branch de producdo
Tarefas:

. N/A
Ferramentas:

e N/A
Saidas:

e Nova versdo do sistema em execugao com as correcdes implementadas
Observacdes:

e N/A
Fase:

e 4-Implantar e monitorar

Atividade: Monitorar

Monitorar aplicacdo atualizada apds publicacdo para observar e garantir funcionamento correto da
solucdo implementada no cenario de producdo

Pré-condicGes:
. N/A

Entradas:
e Nova versdo do sistema em execugdo com as corregdes implementadas

Tarefas:
. N/A

Ferramentas:
e Mover QM no Jira para guia de Pronto
e Finalizar QM

Saidas:
e Nova versdo do sistema em execugao com as correcdes implementadas

Pagina 14 de 20



BioDockFlow -
Bioinformatics
Maintenance Process

e 0g0

SR

Autor: Pedro Victor Santana

Benevides Pesquisa em
iologia Computacional

Observacoes:
e N/A

Descricao das Atividades para Dockerizacao

Fase:
e 2-Projetar melhorias

Atividade: Analise de dependéncias

Analisar e entender como a tecnologia de implementacdo da aplicacdo lida com as dependéncias e
como as mesmas podem ser instaladas no ambiente de contéiner

e Manutencgdo categorizada como Docker

Entradas:
e Cddigo da aplicacdo

Tarefas:
e N/A

Ferramentas:
. N/A

Saidas:

e Instrugbes para obter as dependéncias

Observacoes:
. N/A

Fase:
e  2-Projetar melhorias

Atividade: Analise de servigos

Descricdo:
Analisar os servicos que precisam ser acoplados e/ou isolados em seus proprios contéineres

:Eé_cgnd'c’ﬁes-
e N/A

Entradas:
e Cddigo da aplicagao
e Arquitetura da aplicacao

Tarefas:
e N/A

Ferramentas:
° N/A
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Saidas:

e Relagdo de servigos presentes na aplicagdo
Observacdes:

e N/A
Fase:

e 2-Projetar melhorias

Atividade: Analise de volumes

Analisar e entender quais volumes precisam ser criados para garantir persisténcia dos dados e
acesso da aplicacdo a arquivos gerados por algum dos servicos

e N/A

Entradas:
e Cddigo da aplicagao

Tarefas:
e N/A

Ferramentas:
° N/A

Saidas:

e Relagdo dos diretdrios e volumes a serem mapeados

Observacdes:
° N/A

Fase:
e  2-Projetar melhorias

Atividade: Definigdo do cenario

Descricdo:
Definir o cendrio da conteinerizacdo com base na analise dos servigos
e Cenario 1:Interacdo entre diversos contéineres; Cada servigo da aplicacdo isolado em um
contéiner.
e Cenario 2: Aplicacdo completa pode ser replicada em um Unico contéiner.

Pré-condicdes:
° N/A

Entradas:
e Codigo da aplicacdo
e Relacdo de servicos presentes na aplicacdo

Tarefas:
. N/A
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Ferramentas:

e Mover QM para préxima fase no Jira
Saidas:

e Arquitetura da aplicagdo para contéineres
Observacbes:

° N/A
Fase:

e 3-Implementar e testar

Atividade: Escrita Dockerfile

Descricao:
Escrita do arquivo Dockerfile, se necessario, com base na analise das dependéncias realizada

Entradas:
e Arquitetura da aplicagdo para contéineres
e Instrucdes para obter as dependéncias

Tarefas:
° N/A

Ferramentas:
e N/A

Saidas:
e  Dockerfile

Observacdes:
e N/A

Fase:
e 3-Implementar e testar

Atividade: Escrita compose

Descricdo:
Escrita do arquivo docker-compose, se necessario, com base na analise de servigos e de volumes

Pré-condicGes:
° N/A

Entradas:
e Arquitetura da aplicagdo para contéineres
e Relagdo dos diretérios e volumes a serem mapeados
e Relacdo de servicos presentes na aplicacao
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Tarefas:
e N/A

Ferramentas:
e N/A

Saidas:

e docker-compose.yml

Observacdes:
e N/A

Fase:
e 3-Implementar e testar

Atividade: Build do contéiner

Descricao:
Realizar build do contéiner para atestar a execugdo correta da aplicagdo e identificar possiveis erros
como problemas na versdo da imagem ou falhas no gerenciamento das dependéncias

Pré-condicles:
e N/A

Entradas:
e  Dockerfile
e docker-compose

Tarefas:
e N/A

Ferramentas:
e N/A

Saidas:

e Contéiner(es) da aplicagdo buildados

Observacdes:
e N/A

Fase:
e 3-Implementar e testar

Atividade: Testes

Descricao:
Realizar testes das funcionalidades da aplicagdo em contéiner para garantir o funcionamento e
interagdo corretos entre os servigos

Pré-condicles:
e Contéiner em execugdo

Entradas:
e Contéiner(es) da aplicacdo

Pagina 18 de 20



BioDockFlow -
Bioinformatics
Maintenance Process

)

Autor: Pedro Victor Santana

Benevides Pesquisa em
Biologia Computacional

Tarefas:
e N/A

Ferramentas:
e N/A

Saidas:

e Relagdo dos testes de funcionalidades executados

Observacdes:
e N/A

Fase:
e 4-Implantar e monitorar

Atividade: Configurar rede

Adicionar configuragdo ao contéiner para execucdo em rede docker criada no ambiente de producdo

Pré-condicBes:
e Aplicacdo disponivel no ambiente de producdo

Entradas:
e docker-compose.yml
Jarefas:
. N/A
Ferramentas:
e N/A
Saidas:

e docker-compose.yml atualizado com rede docker do ambiente

Observacoes:
e N/A

Fase:
e 4-Implantar e monitorar

Atividade: Configurar proxy

Descricdo:
Configurar acesso a aplicagdo por proxy no ambiente de produgdo

Pré-condicdes:

e Aplicacdo configurada na rede docker adequada

Entradas:
e docker-compose.yml ajustado ao ambiente
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Tarefas:
e N/A

Eerramentas:

e Mover QM no Jira para guia de Pronto

e  Finalizar QM
Saidas:

e Arquivo de configuragdo do proxy

e Aplicacdo acessivel externamente via url
Observacbes:

. N/A

Melhorias

A Ultima fase do processo compreende a melhoria continua, ao final
do processo, ou seja, a finalizacao de uma questao de manutengao
deve-se realizar uma revisdo das estratégias e etapas para que o
processo seja adaptado e melhorado para as préximas iteracoes de
manutencdo. Em um contexto de equipe de manutencao podem ser
trabalhados conjuntos, agrupamentos de QMs dentro de um periodo
definido, dessa forma a revisao da adocao e implementacao do
processo ao longo do periodo pode ser trabalhada em uma reunido a
fim de adequar o processo ao contexto e condigdes de trabalho da
equipe.
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