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RESUMO

Com a ampliação da quantidade de informação disponível, gerada pelas diversas ati-
vidades humanas, surgiu a necessidade de sistemas computacionais capazes de indexar e
analisar estas informações. A manipulação de dados, a derivação de novas informações
e a extração de características desses dados propiciam descoberta de padrões e geração
de conhecimento, tornando tais sistemas uma importante ferramenta científica. Sistemas
com essas funcionalidades são criados com as mais variadas finalidades.

No presente trabalho, focamos os sistemas para gerenciamento de informações na área
da Biologia, mais especificamente, nos estudos da evolução de mamíferos. Tais sistemas
podem ser enquadrados nos chamados sistemas de informação de biodiversidade. Tem-se
verificado um número crescente de iniciativas direcionadas para o compartilhamento de
informações de biodiversidade através da web. Tais sistemas visam disponibilizar, através
da rede mundial de computadores, informações sobre espécimes catalogados em coleções
nos mais variados locais, tais como museus de ciências naturais e instituições de pesquisa.

Este trabalho descreve os componentes principais de um sistema de informações de
biodiversidade, cujo objetivo é integrar recursos de visualização e de análise de dados e
funções convencionais de gerenciamento encontradas em bancos de dados. O sistema,
denominado TaxonomyBrowser, visa auxiliar os biólogos no gerenciamento de informa-
ções a respeito de espécimes por eles coletados, assim como exemplares já catalogados
em coleções de museus. A integração com visualização de mapas através da API do Go-
ogle Maps e a utilização de ferramentas de análise de dados através do Google Charts e
do sistema R amplia a aplicabilidade do sistema, bem como, facilita a interação com os
usuários. A validação, assim como todo projeto do sistema, foi realizada com a ajuda de
biólogos da UFRGS, responsáveis pela coleta e catalogação de espécimes de mamíferos.

Palavras-chave: Sistemas de informação de biodiversidade, visualização de informa-
ções.





ABSTRACT

Visual Interface for Managing and Querying a Biodiversity Data Base System

The increasing amount of information available due to the several, different human
activities leads to the need for computing systems able to index and analyze these large
data volume. Data manipulation, derivation of new data from the available ones and
the extraction of characteristics from these data allow finding patterns and generating
knowledge, turning such computing systems important scientific tools. Thus, systems
with these features are created with a variety of purposes.

In this work we focus on systems for the management of biological data, more specif-
ically on those supporting the study of mammals’ evolution. Such systems are classified
as biodiversity information systems. It has been verified an increasing number of ap-
proaches to share biodiversity information through the web. Such systems aim at provid-
ing, through the World Wide Web, information about catalogued specimens in collections
at various locations, like natural sciences museums and research institutions.

This work describes the main components of a biodiversity information system devel-
oped to integrate visualization and data analysis tools and conventional data management
functions provided by relational databases. The system, named TaxonomyBrowser, aims
at helping biologists to manage the information about the specimens they collect in field-
work, as well as specimens that have already been catalogued in museums’ collections.
The integration of map visualization through the Google Maps API and the application
of Google Charts and R System as data analysis tools improve the system applicability,
as well as facilitate user interaction. All phases of the system design were performed
together with UFRGS biologists, in a participatory design experience, and currently they
are carrying on a thorough validation of the system.

Keywords: Biodiversity information systems, information visualization.
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1 INTRODUÇÃO

Sistemas computacionais para auxiliar o gerenciamento de grandes volumes de da-
dos são frequentemente utilizados localmente, por um conjunto relativamente pequeno de
usuários. Entretanto, tem-se observado a expansão desses sistemas na web, com o obje-
tivo principal de agregar informações oriundas de diversos grupos de pesquisa ao redor
do mundo, e permitir trabalho colaborativo e compartilhamento de dados.

Com essa ampliação da quantidade de informação disponível, tanto local como re-
motamente, nas mais variadas atividades humanas, criou-se a necessidade de sistemas
capazes de indexar e analisar estas informações. A manipulação de dados, a derivação de
novas informações e a extração de características desses dados propiciam descoberta de
padrões e geração de conhecimento, tornando tais sistemas uma importante ferramenta
científica. Sistemas com essas funcionalidades são criados com as mais variadas finalida-
des.

Neste trabalho, focamos sistemas que dão suporte aos dados que descrevem espécimes
coletados por biólogos, os quais fazem parte do que se convencionou chamar de sistemas
de informação de biodiversidade (SOBERÓN; PETERSON, 2004; GURALNICK; NEU-
FELD, 2005). Uma boa parcela desses sistemas é destinada a manter as informações
sobre exemplares depositados em coleções de museus, de instituições ou grupos de pes-
quisa. Alguns desses sistemas estão disponíveis na web, mas, a grande maioria, contudo,
é baseada em bancos de dados convencionais e é restrita a usuários locais, conforme já
mencionado.

Tem-se verificado um número crescente de iniciativas direcionadas para o comparti-
lhamento de informações de biodiversidade através da web, o que demanda algum tipo de
padronização para facilitar a comunicação de dados entre diferentes sistemas. Para tal, o
padrão mais utilizado é o Darwin Core (TDWG, 2010) através do protocolo DiGir. Um
exemplo de iniciativa desse tipo é a IABIN (Rede Interamericana de informação sobre a
Biodiversidade) (IABIN, 2010), que referencia (como um portal) um conjunto de bancos
de dados localizados nos mais variados locais.

Constata-se, assim, que há interesse de grupos de pesquisa em criar conhecimento
de forma distribuída, e existe a carência de um sistema com flexibilidade suficiente para
ser usado por diferentes pesquisadores, com diferentes graus de conhecimento sobre os
dados.

1.1 Motivação

O avanço do homem sobre o espaço, que antes era ocupado por espécies nativas, im-
plica na diminuição e, algumas vezes, até na extinção de algumas espécies. Uma política
ou ação que vise à conservação da biodiversidade requer dados de espécies que habitam a
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região alvo. Este é um dos papéis fundamentais dos sistemas de informação de biodiver-
sidade: conhecer para conservar.

Não é suficiente armazenar uma grande quantidade de dados. Também é preciso ter
a capacidade de processá-los de forma eficaz e expor ao usuário especialista o resultado
desse processamento de forma eficiente e compreensível. Além disso, tal sistema deve,
também, fornecer um mecanismo de acesso às informações por usuários que não fazem
parte do meio científico, possibilitando a disseminação da informação.

Frequentemente, também, mais do que conhecer para decidir como e porquê conservar
uma determinada espécie, é a própria evolução de um conjunto de espécies que motiva
o estudo sobre um conjunto de dados. O estudo pode abranger desde várias medidas
morfológicas e características anatômicas, até sequências de DNA obtidas de exemplares
coletados. Além disso, durante o processo de análise de dados, novas informações são
geradas, as quais podem vir a ser importantes para pesquisas futuras sendo, portanto,
necessário armazená-las.

Um usuário típico de coleções de dados de espécimes realiza muito esforço manual
para coletar, catalogar e armazenar as informações que serão usadas em estudos futu-
ros. Primeiramente, ele cataloga informações básicas sobre exemplares coletados. Uma
vez catalogadas as informações, estas podem ser recuperadas em mapas ou textualmente.
Esses dados, então, podem ser processados de acordo com o objetivo do estudo. Os re-
sultados gerados em laboratório ou computacionalmente revelam novas informações, as
quais podem ser agregadas à base de dados. Todas essas atividades são realizadas com
o auxílio das mais diversas ferramentas, com pouca ou nenhuma integração automática,
cabendo aos usuários realizar o fluxo de dados entre elas. Neste contexto, surge a neces-
sidade de desenvolver sistemas específicos, com o propósito de auxiliar pesquisadores a
aprimorar ou complementar seu conhecimento e entendimento sobre os seres vivos, suas
interações e seu habitat.

1.2 Objetivos e contribuições

O objetivo desse trabalho é o desenvolvimento de um sistema de fácil acesso, flexível
e com diversas ferramentas para agregação de informações e análise das mesmas, a fim
de facilitar o estudo de conjuntos de dados sob diferentes pontos de vista. Apesar deste
trabalho inicial estar focado em exploração de dados sobre espécies animais, o sistema
desenvolvido é flexível e pode ser usado para outros grupos de seres vivos.

O sistema descrito neste trabalho, nomeado TaxonomyBrowser, tem como objetivo o
armazenamento de dados de coleções de espécimes animais, além de prover ferramentas
para consulta e análise dos dados armazenados. O nome é derivado do fato de ser a
classificação taxonômica (FUTUYMA, 2009) dos espécimes armazenados a informação
primordial a eles associada e esta classificação ser a forma básica de acesso aos dados dos
elementos da coleção. O TaxonomyBrowser provê uma interface de análise de dados que
possibilita o acesso tanto de usuários experientes, quanto de usuários leigos. Isso é feito
através de ferramentas visuais de consulta e exibição de dados. Com o intuito de facilitar
o entendimento dos dados, é possível navegar nos registros do banco de dados através da
organização provida pela árvore taxonômica, visualizar os dados através de Google Maps
(GOOGLE, 2010a), ou através de gráficos da API Google Charts (GOOGLE, 2010b), ou
ainda analisá-los com o sistema R (R-PROJECT, 2000).

As principais características e funcionalidades do TaxonomyBrowser são:

• armazenamento e navegação na coleção de dados de acordo com a árvore taxonô-
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mica
• definição dos níveis da árvore taxonômica de acordo com as necessidades do usuá-

rio
• definição das características (e suas medidas) dos espécimes por nível taxonômico
• busca por espécimes através de consultas por interface visual
• representação em mapas do resultado da consulta
• análise de resultados de busca através do sistema R
• análise gráfica dos resultados de busca ou análise.

O TaxonomyBrowser visa ter impactos positivos para disponibilidade de dados de
coleções de espécimes, beneficiando a geração, visualização, qualificação e disseminação
de dados para pesquisa em biodiversidade. Para a especificação do modelo de dados,
contou-se com a participação de biólogos parceiros do projeto, e a validação do sistema
está sendo feita por eles, usando dados reais.

O resultado obtido neste trabalho é o sistema aqui descrito, já disponível no endereço
eletrônico http://darwin.inf.ufrgs.br/taxonomybrowser/. Sua utilização já vem auxiliando
biólogos do Departamento de Genética da UFRGS, no tratamento e visualização de dados
sobre espécimes coletadas no Rio Grande do Sul e no Centro-Oeste do Brasil, e da FIO-
CRUZ, no armazenamento de dados de roedores. O sistema também já teve uma primeira
descrição publicada (CAñETE et al., 2010).

1.3 Organização do texto

O trabalho está organizado da forma como segue. O capítulo 2 apresenta conceitos
sobre biodiversidade, juntamente com os trabalhos correlatos visando traçar um compa-
rativo entre os sistemas já estabelecidos e o aqui proposto. No capítulo 3 é descrito o
modelo e a base de dados, definidos a partir das necessidades dos biólogos envolvidos no
projeto. O capítulo 4 apresenta a arquitetura do TaxonomyBrowser, enquanto o capítulo 5
aborda as interfaces de consulta e análise, através de exemplos. E, finalmente, o capítulo
6 conclui e elenca os próximos desenvolvimentos.
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2 CONCEITOS BÁSICOS E TRABALHOS CORRELATOS

Este capítulo apresenta conceitos básicos relacionados à biodiversidade e são descritos
os trabalhos e projetos mais relacionados com o foco deste trabalho.

2.1 Sistemática e Árvore Taxonômica

A Sistemática é o campo da Biologia que se dedica ao estudo do relacionamento entre
as espécies, ou seja, à compreensão da chamada "árvore da vida"(Figura 2.1). Duas sub-
áreas abrigam as tarefas associadas à sistemática: a Taxonomia e a Análise Filogenética
(FUTUYMA, 2009).

Enquanto a Taxonomia corresponde à classificação e à descrição, e à consequente de-
nominação dos organismos, a Análise Filogenética preocupa-se com os relacionamentos
de ancestralidade, ou seja, com as relações de origem entre os diferentes organismos.
Observando a Figura 2.1, vemos a localização dos "Animais" como um ramo dessa ár-
vore. A análise filogenética estuda justamente a formação desses ramos de descendência,
cujos resultados, em termos de características, acabam se refletindo na classificação dos
organismos, ou seja, na taxonomia.

Dentro de cada uma das folhas dessa árvore existe, na realidade, uma outra árvore
que indica como os organismos evoluíram do ponto de vista biológico, ou seja, como
foram se diferenciando ao longo de milhões de anos até atingirem sua forma atual, com a
classificação que conhecemos.

O estudo da sistemática engloba etapas de coleta, preservação e estudo de espécimes.
A nomenclatura científica, atribuída aos organismos e às categorias nas quais são classi-
ficados, provê um padrão aceito internacionalmente, e cada nome aplica-se apenas a uma
espécie.

As características em comum entre os diversos organismos vivos dão origem a agru-
pamentos taxonômicos. Essa classificação já foi baseada no tipo de locomoção dos ani-
mais, método substituído pela nomenclatura binomial, a qual foi primeiramente proposta
pelo naturalista suíço Gaspard Bauhin, no século XVII, e formalizada por Carl Linnaeus,
naturalista sueco, no século seguinte. Essa nomenclatura é constituída por binomes, for-
mados a partir de identificação de um gênero e uma espécie, permitindo a rápida e única
identificação de cada grupo de espécimes. A partir desse conceito básico, são formadas
hierarquias de classificações, onde os níveis mais altos englobam as várias classificações
dos níveis inferiores, agregando informações de forma incremental, com diferentes níveis
de detalhamento, o que facilita a pesquisa e análise dos dados.

À medida que os estudos se aprofundaram, essa classificação passou a englobar as
relações evolutivas entre os organismos (a análise filogenética). Neste texto, damos parti-
cular ênfase à taxonomia, pois ela está na base da organização o sistema desenvolvido.
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Figura 2.1: Árvore da vida (FUTUYMA, 2009).
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Linnaeus iniciou seu trabalho de classificação com apenas alguns níveis hierárquicos
básicos. Entretanto, com a descoberta de novas informações sobre os espécimes, níveis
intermediários tiveram de ser implementados (DAYRAT, 2005). Modificações na classifi-
cação taxonômica ocorrem até hoje, a cada nova descoberta que justifique uma alteração.
É possível a ocorrência da troca de nome de determinadas classificações, modificações
nas relações parentais entre os nodos da árvore, criação de novos nodos ao surgirem no-
vas classificações.

A representação de uma parte da árvore taxonômica pode ser vista na Figura 2.2. Um
caminho específico dentro dessa árvore gera uma classificação científica de um espécime.
Por exemplo, a classificação científica de um roedor conhecido como tuco-tuco, comu-
mente encontrado nas planícies da América do Sul, é dada por: 1- Animalia (reino), 2-
Chordata (filo), 3- Mammalia (classe), 4- Rodentia (ordem), 5- Hystricomorpha (subor-
dem), 6- Ctenomyidae (família), 7- Ctenomys (gênero), e Ctenomys minutus (espécie).

Figura 2.2: Exemplo de parte da árvore taxonômica das espécies. O binome é formado
por gênero e espécie.

Dessa forma, através da árvore taxonômica, é possível visualizar a classificação de
um espécime de forma hierárquica. É importante ressaltar que cada um dos nodos da
árvore representa um conjunto de espécimes com uma série de atributos semelhantes. Por
exemplo, todos os espécimes pertencentes a uma determinada classe possuirão atributos
em comum (talvez não presentes em outras classes). Tudo que pertencer a essa classe
(ordens, famílias, gêneros, espécies, etc) possuirá as mesmas características da classe por
herança, além de possuir as suas características próprias.

Assim, ao analisar um caminho na árvore taxonômica, partindo da raiz e chegando a
um nodo folha, temos um conjunto de atributos que caracterizam aquele nodo de forma
única. Ele pode possuir atributos próprios e também outros herdados dos níveis superio-
res. O tratamento dado neste trabalho à árvore taxonômica será visto com mais detalhes
no capítulo 3.

2.2 Mecanismo para compartilhamento de informação de biodiver-
sidade

Com o objetivo de garantir a interoperabilidade na hora de consultar diferentes ba-
ses de dados de biodiversidade espalhadas por todo o mundo é necessário contar com
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Tabela 2.1: Campos obrigatórios do Darwin Core.
Campo Descrição
ScientificName Táxon de mais baixo nível no

qual o organismo foi identifi-
cado.

InstitutionCode Um código que identifica a
instituição ou centro ao qual
a coleção pertence.

CollectionCode Um valor alfanumérico único
que identifica a coleção den-
tro da instituição.

DateLastModified A data e a hora da última mo-
dificação do registro.

CatalogNumber Um texto alfanumérico único
que identifica um registro in-
dividual dentro de uma cole-
ção.

um conjunto de informações padronizadas para as bases de dados de coleções museus
e instituições de pesquisa e observações e coletas no campo. Isto pode ser obtido com a
utilização de metadados, ou seja, é um conjunto de atributos ou elementos, utilizados para
descrever uma fonte de dados (MATTHEW et al., 2001).

Existem vários padrões de metadados que são usados para classificar informação na
web. Entre eles, se encontra o padrão Darwin Core (TDWG, 2010), que descreve o grupo
mínimo de dados padrões para busca e recuperação das bases de dados de biodiversidade.
Darwin Core apenas inclui um conjunto básico de dados, provavelmente disponível para
a maioria dos registros sobre espécimes. É um padrão aprovado e usado pela Agência de
Informação da Biodiversidade Global GBIF (Global Biodiversity Information Facility),
para dados de coleções de espécimes.

O Darwin Core funciona como um glossário de termos que fornece definições semân-
ticas estáveis, de forma que possam ser reutilizadas em inúmeros contextos. O Darwin
Core serve como base para a construção de formatos mais complexos de intercâmbio
de informação, garantindo a interoperabilidade de um conjunto comum de termos. Os
arquivos nesse padrão dispõem os dados em um arranjo lógico com uma geometria seme-
lhante à de uma estrela, em que cada arquivo-núcleo está cercado por um grande número
de extensões. Cada registro de extensão remete para um arquivo-núcleo. Isso permite
compartilhar conjuntos de dados inteiros.

Darwin Core conta com uma série de campos que permitem descrever os mais diversos
espécimes, dos quais na tabela 2.1, são apresentados os cinco campos obrigatórios.

Embora o Darwin Core seja insuficiente para as necessidades de todas as disciplinas
biológicas, pode ser adaptado para servir a novos propósitos. O núcleo de Darwin pode
ser estendido pela adição de novos termos para compartilhar informação adicional. Para
fazer isso é necessário estar familiarizado com as recomendações e os procedimentos
definidos no núcleo de Darwin Core Namespace Policy. Basicamente, antes de propor
um novo termo, deve-se considerar as condições existentes neste e em outros padrões
compatíveis para determinar se o novo conceito pode ser acomodado por uma simples
revisão da descrição e comentários de um termo existente, sem perder o sentido atual do
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termo.

2.3 Trabalhos Relacionados

Dentre os sistemas de gerenciamento de informações de biodiversidade pesquisados
no decorrer do desenvolvimento deste trabalho, encontramos um conjunto de portais, que
tem como objetivo, em sua maioria, disponibilizar informações sobre espécimes coletados
ou registrados em museus ou instituições de pesquisa e monitoramento. Há iniciativas de
âmbito mundial assim como de âmbito nacional, das quais destacamos as iniciativas no
Brasil.

Os sistemas brasileiros que destacamos são: Sinbiota (Sistema de Informação Ambi-
ental do Biota) (SINBIOTA, 2010), WeBios (Web Service Multimodal Tools for Biodiver-
sity Research, Assessment and Monitoring) (WEBIOS, 2010) e BioCORE (Biodiversity
and Computing Research) (BIOCORE, 2010).

O sistema Sinbiota visa o gerenciamento de dados de biodiversidade no estado de São
Paulo. Foi criado com o objetivo de sistematizar as informações de coleta de dados a
respeito da biodiversidade do estado de São Paulo, de tal forma a integrar as informações
geradas pelos pesquisadores vinculados ao Programa Biota/Fapesp, e relacioná-las a uma
base cartográfica digital (SINBIOTA, 2010). Foi desenvolvido o Atlas/Biota, um portal
onde é possível consultar dados de registros de espécimes coletados. Os resultados des-
sas consultas podem ser exibidos em um mapa do estado de São Paulo. O Atlas/Biota
conta com várias camadas que podem ser exibidas sobre o mapa, como podemos ver na
Figura 2.3, onde a camada correspondente a "Registros do speciesLink no estado de São
Paulo"foi exibido sobre o mapa. É possível interação com o mapa no sentido de seleci-
onar uma área e buscar os espécimes coletados nessa área. É possível, também, realizar
consultas simples para plotagem no mapa das coletas relacionadas a um nome científico,
autor, município, grupo taxonômico, identificador ou ecossistema.

Figura 2.3: Atlas/Biota vinculado ao portal Sinbiota

O sistema SpeciesLink (SPECIESLINK, 2010) é um sistema distribuído de informa-
ção que integra, em tempo real, dados primários de coleções científicas. A arquitetura
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da rede speciesLink permite que cada coleção mantenha o seu próprio sistema (software,
sistema operacional, rotina) e o total controle sobre os dados a serem compartilhados,
permitindo filtrar dados sensíveis, atualizar, modificar ou até retirar os dados disponíveis
em rede. Esta arquitetura de rede viabilizou o desenvolvimento de um sistema onde as
coleções associadas têm total autonomia e controle para reter ou compartilhar os seus da-
dos. Permite, portanto, que cada instituição pratique a sua própria política de acesso a
dados. Além disso, foram desenvolvidas várias ferramentas para auxiliar na melhoria da
qualidade dos dados, na avaliação do perfil dos acervos das coleções associadas à rede
e indicadores, além de ferramentas de busca, recuperação e exibição dos dados em for-
mato de texto, integrados a serviços de georreferenciamento automático e visualização em
bases cartográficas. As consultas podem ser feitas através da utilização de 3 passos: pri-
meiro, a escolha de coleção (Figura 2.4); logo a aplicação de alguns filtros (Figura 2.5); e,
finalmente, a exibição de resultados referentes a algumas coleções disponibilizadas pelo
sistema. O resultado pode ser visualizado através do sistema de mapas como ilustrado
na Figura 2.6 e em alguns casos também podem ser visualizados no sistema de mapas do
Google Maps como podemos ver na Figura 2.7.

Figura 2.4: Seleção da coleção a ser consultada no speciesLink

No projeto WeBios (WEBIOS, 2010) foi proposto um sistema que permite a especi-
ficação de consultas multimodais sobre fontes heterogêneas de dados de biodiversidade.
Alguns exemplos desses dados são fotos, dados geográficos, ontologias e metadados es-
pecíficos de domínio. Seu objetivo é fornecer um mecanismo unificado de consultas sobre
diversos bancos de dados, para pesquisadores que trabalham com questões ambientais e
de biodiversidade. A ideia é que as diversas fontes de dados sejam acessadas através de
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Figura 2.5: Resultado de uma consulta no specieslink

Figura 2.6: Resultados da consulta a registros com nome científico começando com A,
numa coleção específica exibido em mapa no speciesLink

um portal único na WEB, enquanto a formulação das consultas, o pré-processamento e a
visualização dos dados resultantes sejam executados como uma aplicação cliente remota
(Figura 2.8). Desta forma, os pesquisadores podem realizar um trabalho exploratório ex-
tensivo, o qual considera informações oriundas de diferentes fontes. Com isso, é capaz
de prover dados diferenciados sobre espécies, suas interações, seus habitats e correlações
entre eles. O principal diferencial do Webios, em relação aos demais sistemas de bio-
diversidade é permitir a combinação de predicados baseados em conteúdos de imagem,
predicados espaciais e textuais em uma mesma consulta (TORRES, 2007). Os sistemas
de biodiversidade disponíveis não atacam essas questões. O projeto WeBios evoluiu para
o projeto BioCore (BIOCORE, 2010), descrito a seguir.

Algumas das ferramentas resultantes do projeto WeBios foram um serviço de onto-
logia ( (DALTIO, 2007), (DALTIO et al., 2008)) e um serviço ecologicamente ciente
(GOMES, 2007) baseado também em ontologia e repositórios distribuídos. Basicamente,
o sistema BioCORE possui a mesma arquitetura do WeBios (Figura 2.8), mas, além de
permitir gerenciar dados de coletas na natureza, também incorpora informações do Museu
de Zoologia da UNICAMP (MALAVERRI; VILAR; MEDEIROS, 2009). Uma caracte-
rística que se destaca no projeto BioCORE é a possibilidade de usá-lo como um ambiente
para ensino e compartilhamento de informações entre pesquisadores. Para permitir o
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Figura 2.7: Resultado de outra consulta exibido com Google Maps

acesso e a recuperação de informação de forma transparente, o banco de dados foi encap-
sulado em um serviço web, combinando registros de ocorrências de espécies e registros
de catálogos (MALAVERRI, 2009).

Dentre os sistemas de biodiversidade propostos no Brasil, apenas o speciesLink e o
SinBiota compartilham dados com sistemas de mesma finalidade, de âmbito mundial. Em
particular, esses dois sistemas trocam informações com o Global Biodiversity Information
Facility (GBIF), comentado a seguir.

O GBIF é um portal agregador de dados, concebido a partir de uma iniciativa multina-
cional. Seu objetivo é disponibilizar informações sobre biodiversidade por meio de uma
rede global distribuída de forma gratuita (GBIF, 2010). Os participantes devem fornecer
os dados nos formatos esperados pelo sistema, os quais são o Darwin Core ou o ABCD
(Access to Biological Collection Data) (ABCD, 2010), que são padrões para comparti-
lhamento de coleções completas de dados biológicos. Um software chamado Integrated
Publishing Toolkit (IPT, 2010) foi desenvolvido com o objetivo de facilitar a publicação
de dados pelos participantes e é oferecido gratuitamente às instituições registradas. Os
dados contidos no portal de dados do GBIF incluem registro de espécimes coletados e
registrados em coleções. Entretanto, como o número de fontes varia bastante, a dispo-
nibilidade dos dados também varia. As consultas referentes a espécies e espécimes são
feitas através do portal IABIN, o qual será descrito a seguir.

IABIN - Inter American Biodiversity Information Network (Rede Interamericana de
informação sobre a Biodiversidade) (IABIN, 2010) é um fórum que propicia a colabo-
ração técnica e coordenação entre os países das Américas para coletar, compartilhar e
utilizar informações sobre biodiversidade que sejam relevantes para os processos de to-
mada de decisões sobre conservação e gerenciamento da biodiversidade, assim como para
a educação nas diferentes regiões. Os principais objetivos desta iniciativa são: construir
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Figura 2.8: Arquitetura de sistema de informações de biodiversidade proposto no projeto
WeBios (WEBIOS, 2010)

uma infra-estrutura para o intercâmbio de informações sobre a biodiversidade; fortalecer
a capacidade técnica para trocar informações entre os países das Américas sem limites
de fronteira políticas, lingüísticas e institucionais; prover acesso a informações que sejam
úteis para as tomadas de decisões a fim de melhorar os esforços de conservação da biodi-
versidade; e melhorar o armazenamento, a utilização e distribuição de informações sobre
biodiversidade que sejam cientificamente confiáveis e atualizadas.

A IABIN conta com 6 redes temáticas, sendo uma delas a SSTN - Species and Speci-
men Thematic Network (Rede temática de espécies e espécimes) (SSTN, 2010) cujo ob-
jetivo geral é facilitar a integração e divulgação de dados na forma digital sobre espécies e
espécimes que formam a biodiversidade das Américas. Como podemos ver na Figura 2.9,
ao se realizar uma consulta por um determinado grupo taxonômico (no exemplo, uma es-
pécie de morcego), o portal retorna informações sobre a espécie. Mas, também é possível
realizar buscas específicas por espécimes de coleções de diversos bancos de dados.

O portal IABIN é uma das instituições que utiliza o sistema GeoSur, que oferece
acesso a dados e mapas da América Latina. Entretanto, o serviço do GeoSur não está dis-
ponível para ser utilizado em outro navegador que não seja o Internet Explorer, diferente
dos mapas da Google, por exemplo, que podem ser acessados de qualquer navegador.

Assim como os anteriores, o projeto Species 2000 (SPECIES2000, 2010) é um pro-
grama que reúne diversas instituições do mundo e possui como objetivo a criação de um
catálogo de todas as espécies de animais, plantas, fungos e microrganismos. Cada institui-
ção executa um conjunto de softwares denominado SPICE (XU et al., 2001), fornecido
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Figura 2.9: Resultado de busca por uma espécie no portal IABIN

pelo próprio Species 2000, os quais permitem que o servidor central do Species 2000
colete os dados. Desta forma, mesmo que a origem dos dados seja diferente, os dados
coletados estão no formato correto. As consultas podem ser feitas por nomes, científicos
ou comuns, e o usuário também pode navegar na árvore taxonômica como podemos ver
na Figura 2.10 e realizar consultas através da classificação taxonômica, como ilustrado na
Figura 2.11.

Figura 2.10: Portal Species 2000: navegação na árvore taxonômica

Com caráter mais informativo, educacional e de divulgação, o portal Tree of Life
(LIFE-PROJECT, 2010) é uma coleção de informações sobre biodiversidade compilada
colaborativamente por profissionais e estudantes da área. O objetivo é fornecer um con-
junto de páginas web com imagens, vídeos, textos e outras informações para cada espécie
e grupo de organismos vivos ou extintos. Conexões entre páginas web do Tree of Life se-
guem links filogenéticos entre grupos de organismos. Assim, os visitantes podem seguir
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Figura 2.11: Portal Species 2000: consulta a partir dos níveis taxonômicos

a hierarquia dos grupos taxonômicos e aprender sobre filogenia e evolução, bem como
sobre as características desses grupos. As consultas à base de dados são feitas de forma
manual e exploratória como ilustrado na Figura 2.12, ou seja, na forma de navegação na
árvore filogenética geral. Além da localização na árvore, a página relativa a um determi-
nado grupo taxonômico mostra imagens, links para vídeo e referências bibliográficas.

Figura 2.12: Tree of Life: exemplo de página descritiva de um grupo taxonômico

O SIAMAZONIA (Sistema de informação da Diversidade Biológica e Ambiental da
Amazônia Peruana) (SIAMAZONIA, 2010) é gerenciado por uma organização descen-
tralizada, não contando com instituição líder, mas com uma instituição facilitadora, que
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administra a rede. A rede é formada por instituições e pessoas especializadas na diversi-
dade biológica e ambiental da Amazônia Peruana. Esta organização disponibiliza dados e
informações relevantes a esta temática, as quais são sistematizadas e apresentadas através
de uma página web, como podemos ver na Figura 2.13. O SIAMAZONIA tem como
objetivo principal desenvolver políticas de conservação e proteção ambiental na Amazô-
nia Peruana e, para tal, estão sendo inventariados os seres vivos da Amazônia, de todos
os reinos. Assim como o Tree of Life, que não conta com dados de características das
espécies, o SIAMAZONIA contém apenas dados simples da arvore taxonômica, nome
comum e uma imagem ilustrativa (Figura 2.13).

Figura 2.13: Portal AIAMAZONIA: descrição simplificada das espécies

Já o MaNIS (Mammal Networked Information System) é um portal para comparti-
lhamento de bases de dados de espécimes, oriundos principalmente de dados de museus.
Entre os objetivos do projeto do MaNIS, listados em (MANIS, 2010), está facilitar o
acesso a dados de espécimes via web, realçar o valor científico das coleções de espéci-
mes, catalogação de itens de museus a fim de auxiliar o trabalho de seu curador, e ser
genérico o suficiente para poder ser usado com outras famílias. Na Figura 2.14, temos
a estrutura do sistema do MaNIS mostrando o portal acessado pelo usuário através das
bases de dados das coleções que são apresentadas. As bases de dados das coleções estão
localizadas fisicamente em cada museu, porém, os dados são exportados e o servidor do
portal possui uma cópia de cada base no formato específico do MaNIS. O portal conta
também com o sistema BerkeleyMapper (BERKELEYMAPPER, 2005) que foi criado e
construído usando localidades de espécimes de museus de história natural. Porém, é adap-
tável para mapear qualquer coleção de pontos. O BerkeleyMapper conta com uma coleção
de scripts e serviços ligados parar proporcionar funções de mapeamento integrado usando
o GoogleMaps, TerraServer (TERRASERVER, 2001) e outros componentes de software
livre. Um exemplo de utilização é ilustrado na Figura 2.15

O Arctos (ARCTOS, 2010) reúne dados de espécimes de coleções de museus. Foi
desenvolvido como um projeto no Museu de Zoologia de Vertebrados da Universidade
de Berkeley, Califórnia (EUA). O sistema permite uma grande variedade de critérios de
busca, como localização geográfica, características do espécime ou elemento taxonômico.
Uma das principais funcionalidades do sistema é permitir que o usuário salve as consultas
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Figura 2.14: Portal MANIS: arquitetura do sistema

Figura 2.15: Portal MANIS: consulta exibida sobre o mapa.

feitas no site para uso posterior, além de permitir que os resultados das consultas sejam
exportados de diversas maneiras, como texto normal ou XML. O sistema oferece um fun-
cionamento personalizado para cada coleção, permitindo que alguns critérios de busca
sejam utilizados somente naquela coleção. Assim como o MANIS também oferece a uti-
lização do sistema de mapa BerkeleyMapper para a exibição dos resultados das consultas.
Contudo, é mais um sistema que não provê meios de visualização analítica dos dados
gerados nas consultas.
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Figura 2.16: Portal ARCTOS: consulta a informações de coleção

2.4 Comentários finais

Para traçar o quadro comparativo dos diversos sistemas encontrados Figura 2.17, fo-
ram definidos alguns critérios relevantes, os quais foram levantados na análise de requisi-
tos para o sistema aqui desenvolvido:

• Navegação na arvore taxonômica: permite acessar níveis taxonômicos diretamente
na árvore, facilitando a busca de algum nível específico pelo usuário.

• Definição das características dos exemplares: possibilita ao usuário um estudo de-
talhado e específico sobre cada exemplar.

• Bibliografia relacionada aos registros: apresenta bibliografia relacionada nos resul-
tados da busca.

• Dados de exemplares: contem informações de espécimes não apenas de espécies.
• Darwin Core: possibilita o compartilhamento de informações com outros sistemas.
• Exportação de dados: permite a exportação dos resultados das consultas para uso

em outra ferramenta.
• Georeferenciamento: apresenta o resultado das consultas através de mapas.
• Integração com o R: permite a exportação dos dados e a utilização do sistema R

para análise das consultas.
• Geração de gráficos: apresenta os resultados de consultas através de gráficos.

Nosso trabalho tem por objetivo prover um sistema unificado de agregação de conhe-
cimento de forma colaborativa, fornecendo ferramentas de suporte à construção de uma
base de dados sólida e consistente. Os serviços são disponibilizados através de uma inter-
face que viabiliza a utilização do sistema tanto por profissionais experientes da área, os
quais fazem consultas avançadas e necessitam de ferramentas para análise dos resultados,
quanto por alunos e público em geral, que queiram aprender sobre espécimes. Além disso,
nosso sistema provê diferentes formas de visualização dos dados, as quais vão desde loca-
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Figura 2.17: Quadro comparativo dos trabalhos revisados. As características não dispo-
níveis são representadas por’*’.

lização espacial de espécimes sobre mapas, até geração de diversos gráficos para análise
preliminar dos dados.

A integração de recursos de visualização e de análise de dados às funções comumente
encontradas nos sistemas de biodiversidade, constitui uma característica diferenciadora
do nosso sistema. A integração com visualização de mapas, através da API do Google
Maps/Google Earth, e a adição das ferramentas de análise de dados ao ambiente R e à API
do Google Charts, ampliam a aplicabilidade e usabilidade do sistema. Ou seja, usando
essas ferramentas externas, não restringimos o sistema a uma área ou região específicas.
Dessa maneira, o mesmo sistema pode ser aplicado no gerenciamento, disponibilização,
visualização e análise de diversos tipos de dados sobre qualquer região do globo.
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3 MODELO PROPOSTO PARA O ARMAZENAMENTO DE
DADOS DE BIODIVERSIDADE

Este capítulo descreve o modelo de dados proposto para o TaxonomyBrowser. Para a
especificação do modelo de dados contamos com a participação de biólogos parceiros do
projeto, dos quais investigamos as atividades de pesquisa. A validação do sistema vem
sendo feita, pelos próprios usuários, através da entrada de dados reais.

3.1 Visão Geral

A base de dados foi modelada para armazenar informações de espécimes coletadas por
biólogos, processar consultas para análise de dados bem como disponibilizar os dados da
coleção para o público em geral.

Assim, os usuários previstos para o TaxonomyBrowser são divididos em dois grupos:
os biólogos que mantêm o banco do dados e tem acesso pleno ao sistema, podendo atu-
alizar os dados e processar qualquer tipo de consulta, e os usuários não cadastrados que
tem acesso apenas às consultas georeferenciadas.

No caso dos usuários cadastrados, os biólogos que atualizam os dados e/ou utilizam
todos os recursos do TaxonomyBrowser, realizam essa atualização ou utilização como
parte de suas atividades de pesquisa. Os usuários não cadastrados podem ter metas de
pesquisa ou apenas de busca de informações para aprendizado.

A seguir, estão descritos os cenários de uso e as atividades de ambas as categorias de
usuários. Tais cenários guiaram tanto a concepção do modelo de dados e operações sobre
o banco de dados como o projeto da interface visual.

3.1.1 Cenário de atividades de pesquisa dos biólogos

Inicialmente, os biólogos iniciam suas atividades de pesquisa a partir de uma (ou mais)
situações dentre as seguintes: (a) estabelecimento de um plano de coletas de amostras
(espécimes) em campo; (b) uso de amostras já coletadas e armazenadas fisicamente na
coleção do laboratório; (c) uso de amostras de espécimes registradas em coleções de
museus; (d) uso de dados já armazenados em banco de dados.

Dependendo da situação, as atividades iniciais são diferentes, culminando num con-
junto de dados que são analisados resultando na confirmação ou não da hipótese de pes-
quisa.

O diagrama da Figura 3.1 mostra as atividades dos biólogos de forma combinada, ou
seja, agregando os 4 pontos de partida mencionados acima.

A primeira alternativa de início do trabalho de pesquisa é aquela em que os objeti-
vos da pesquisa foram estabelecidos mas não há material biológico disponível, ou seja,
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Figura 3.1: Diagrama de atividades de pesquisa dos usuários biólogos

é necessário coletar amostras em campo. A primeira etapa é, então, o planejamento das
coletas. As coletas seguem metodologias diferentes dependendo do objeto da pesquisa.
Tanto o procedimento como o período e o que coletar são dependentes do espécime e
do objetivo. Entretanto, é comum a todas as coletas, registro de informações básicas:
data, localização geográfica, coletor(es), identificação do espécime (número de campo),
observações eventuais (habitat, condições do ambiente, fêmeas grávidas, etc.). No caso
de mamíferos, em geral, são tomadas medidas anatômicas, peso, cor da pelagem, sexo
e outras características relevantes. Dependendo do estudo, o espécime pode ser simples-
mente amostrado (retirada de pelo, sangue, medula óssea ou amostra de tecidos diversos),
marcado e solto na natureza, ou pode ser retirado definitivamente do campo para incor-
poração à coleção. Numa segunda etapa, em função do que foi coletado, os biólogos
retornam ao laboratório para e armazenagem definitiva do exemplar ou das amostras, e
posterior processamento. O processamento das amostras também segue procedimentos
diferentes, dependendo do estudo:

• se o estudo for a nível cromossômico, o sangue (ou a medula óssea) é processado
para observação em lâminas em microscópio.

• se o estudo for morfológico, são tomadas medidas de ossos específicos para com-
plementação das medidas anatômicas tomadas no momento da coleta.



39

• se o estudo for evolutivo, com marcadores moleculares, o DNA é extraído do tecido
amostrado e processado para posterior sequenciamento.

No caso de estudos morfológicos, podem ser usados exemplares de museus, dos quais
são tomadas as medidas. Em todos os três casos, os biólogos podem utilizar amostras já
armazenadas fisicamente no laboratório ou dados registrados em banco de dados próprios
ou compartilhados.

Atualmente, os primeiros registros feitos pelos biólogos em campo são realizados em
cadernos próprios, com a localização obtida a partir de GPS. Posteriormente, os dados
são registrados em planilhas ou arquivos texto, conforme as ferramentas computacionais
que serão utilizadas. Com a implantação do TaxonomyBrowser como uma aplicação web,
este pode ser utilizado para registro dos dados dos exemplares ainda em campo. Posterior-
mente, os dados podem ser atualizados com as informações geradas pelo processamento
das amostras em laboratório, e os dados necessários para análise podem ser selecionados.

3.1.2 Cenário de uso dos usuários não cadastrados

Este cenário foi concebido para usuários que desejam acessar informações básicas
de ocorrência dos espécimes. Neste caso, o usuário acessa o TaxonomyBrowser e tem
possibilidade de:

• navegar na árvore taxonômica, buscando informações sobre os diversos níveis da
árvore taxonômica até chegar aos exemplares de uma espécie específica.

• acessar consultas preparadas pelos biólogos para visualização em mapas gerados
através da API do Google Maps, o que permite também acessar informações sobre
exemplares específicos pela interação com o mapa.

3.2 Modelo de Dados da Coleção

Os exemplares depositados na coleção e seus dados descritivos são representados por
nodos taxonômicos. Esses nodos representam cada nível dentro do sistema taxonômico
de classificação dos organismos vivos. Como podemos ver na Figura 3.2, nodos taxonô-
micos (entidade Nodo Taxonômico) se relacionam para permitir a representação da árvore
taxonômica.

Figura 3.2: Diagrama Entidade-Relacionamento para nodo taxonômico

Um nodo taxonômico pode conter uma série de características que podem ser mensu-
ráveis. Todos os nodos filhos deste nodo taxonômico herdam as características do nodo
pai. Cada nodo filho pode conter também características especializadas, as quais somente
apareceram neste nodo. Desta forma, ao analisar um caminho na árvore taxonômica, par-
tindo da raiz e chegando a um nodo taxonômico folha, temos um conjunto de atributos
que caracterizam aquele nodo de forma única. Ele pode possuir características próprias
e, também, outras herdadas dos nodos superiores. Por exemplo: um espécime da espécie
Tadarida brasiliensis (morcego) e um Sus scrofa (javali) possuem características comuns
herdadas do nodo taxonômico da classe Mammalia, como a cor do pelo e a presença
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de glândulas mamárias são características comuns aos dois. Contudo, o morcego possui
características específicas da ordem Chiroptera, como o comprimento do antebraço. A
organização de vários nodos é feita de forma hierárquica, gerando a arvore taxonômica
como foi visto no capítulo 2.

A Figura 3.3 mostra o diagrama Entidade-Relacionamento reunindo as entidades do
modelo que descrevem os nodos taxonômicos.

Cabe ressaltar que o projeto do modelo do banco de dados incorpora os elementos
que são parte do padrão Darwin Core (TDWG, 2010), acrescentando outras caracterís-
ticas de interesse de nossos usuários alvo. O Darwin Core foi escolhido tendo em vista
principalmente a interoperabilidade futura do trabalho com projetos semelhantes.

Figura 3.3: Diagrama E-R do Modelo Implementado no TaxonomyBrowser

Cada nodo taxonômico armazena uma referência a um nodo pai, que representa um
agrupamento maior na classificação. Para construir a hierarquia, são necessários o nome
do nível taxonômico (Reino, Filo, Classe, Ordem, Subordem, Família, Gênero ou Espé-
cie), o nome científico deste nível taxonômico (por exemplo, um nome científico para
o Gênero pode ser Ctenomys), além de informações extras que podem ser adicionadas
quando houver necessidade. O nodo taxonômico pode ainda conter uma lista de referên-
cias bibliográficas (entidade Bibliografia) que identifica as obras que dizem respeito ao
nível taxonômico que está sendo descrito. A entidade Bibliográfica armazena o título da
obra, o autor, o editor e o ano de publicação, ou seja, as informações necessárias para
identificação única da publicação, para que esta possa ser encontrada e referenciada pelo
usuário.

As características estão agrupadas de acordo com a natureza dos caracteres que re-
presentam: morfométricos, taxonômicos e filogenéticos. Uma característica (entidade
Característica) possui também um tipo específico para armazenagem, que pode ser: uni-
dade física, nome literal, número inteiro, número real, arquivo de imagem, arquivo de
som, arquivo de texto e arquivo de vídeo. Uma unidade física está ligada a uma unidade
de medida (entidade Medição) no sistema internacional de medidas (SI). As unidades físi-
cas facilitam conversões de medidas entre buscas feitas no sistema. A entidade Espécime
designa um exemplar coletado ou uma amostra de um organismo. Esta entidade também
contém informações de identificação do exemplar, seu coletor e data de coleta, e infor-
mações geográficas sobre o local de coleta. O sistema é flexível e permite a inserção de
novas características, de acordo com as necessidades do estudo a ser desenvolvido pelo
usuário.
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Para gerenciar o sistema, quatro operações comuns a todas as entidades são suficien-
tes: visualização da entidade, inserção de nova entidade, edição de entidade existente e
remoção. A visualização é uma operação que requer apenas leitura no banco de dados,
onde as informações referentes à entidade são exibidas para o usuário de maneira clara e
legível. Na adição, uma nova entidade é criada no sistema, respeitando a não duplicação
de entidades e no caso do nodo taxonômico, respeita-se a classificação científica possível
para a hierarquia da árvore. Por exemplo, um nodo taxonômico de Gênero não pode vir
antes de um nodo Família. A edição de entidade permite a atualização das informações
da entidade, bem como permite trocar a hierarquia da classificação científica do nodo na
árvore taxonômica.

A remoção de uma entidade facilita a correção de erros na entrada de dados no sistema,
removendo completamente todas as informações referentes a uma entidade, bem como a
entidade em si e seus filhos. Nesta operação é feita a deleção da entidade no sistema de
modo que a consistência das outras entidades se mantenha, ou seja, outras entidades que
estão ligadas à entidade que foi removida ficam com informações incompletas, gerando
incosistência no sistema. Logo não tem mais sentido de existirem sozinhas e, portanto,
também devem ser deletadas. Um exemplo disso é quando um nodo taxonômico é re-
movido do sistema, logo toda a subárvore deste nodo deve ser removida também. Na
seqeuência, todos os espécimes com referência a esses nodos removidos devem ser remo-
vidos, pois as suas classificações científicas não existem mais no sistema.

3.3 Projeto do banco de dados

A partir da modelagem conceitual do sistema foi implementada uma base de dados
utilizando o modelo de dados relacional para a aplicação de gerenciamento de espécimes.
O sistema gerenciador de bandos de dados (SGBD) escolhido foi o MySQL. As justi-
ficativas de sua escolha são principalmente a fácil configuração da instalação do banco,
portabilidade para diferentes sistemas operacionais, um grande conjunto de ferramentas
para facilitar o desenvolvimento e administração de aplicações que necessitem de banco
de dados e também sua licença GNU General Public License (GPL).

(a) (b)

Figura 3.4: Tabelas. (a) Tabela de usuários do sistema. (b) Tabela de papéis do sistema.

Como existe a necessidade de diferentes níveis de acesso, foi necessário implementar
um sistema de autenticação que utiliza papéis de usuários para permitir certas operações
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dentro do TaxonomyBrowser. A tabela Users, na Figura 3.4a, mostra as informações que
são armazenadas sobre um usuário do sistema: identificador único do usuário, nome do
usuário, senha, nome completo do usuário, endereço de email, data de criação do usuário
e a data que o usuário entrou pela última vez no sistema e o papel atribuído a ele no
sistema.

Figura 3.5: Tabela de características.

A tabela Roles na Figura 3.4b armazena os papéis reconhecidos pelo sistema, con-
tendo identificador único do papel e nome completo do papel. Os possíveis papéis de
usuários encontrados no sistema são: usuário anônimo e usuário administrador. O usuário
anônimo não faz autenticação no sistema; logo, somente poderá visualizar informações
sobre os espécimes e a árvore taxonômica. O usuário administrador pode, além de visu-
alizar as informações, criar entidades, editar entidades e remover entidades do sistema.
Ele tem controle completo para gerenciar as informações dentro do sistema. O sistema
também prevê a criação de usuários administradores com diferentes níveis de acesso.

(a) (b)

Figura 3.6: Tabelas. (a) Tabela Grupo de características. (b) Tabela de Tipos de caracte-
rísticas.

A tabela Characters armazena características dos espécimes, como ilustrado na Fi-
gura 3.5. Ela guarda um identificador único da característica, o nome e informações
extras, caso haja necessidade. Ela também está ligada a um grupo de características que
é armazenado pela tabela CharactersGroup, a qual pode ser vista na Figura 3.6a, como
um identificador único do grupo de características e um nome do grupo. No sistema, os
grupos de características possíveis são o grupo de características Morfométricas, Taxonô-
micas e Filogenéticas. As características também estão classificadas por tipos, os quais
são armazenados na tabela CharactersType, descrita na Figura 3.6b.
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(a) (b)

Figura 3.7: Tabelas. (a) Tabela de unidades física. (b) Tabela de Quantidade de medidas
suportadas.

Os tipos de características suportados pelo sistema são: unidade física, nome (literal),
número inteiro, número real, arquivo de imagem, arquivo de som, arquivo de texto e
arquivo de vídeo. Qualquer nova característica adicionada ao sistema deve pertencer a
um desses tipos previstos.

Caso a característica seja do tipo unidade física, a mesma estará ligada a tabela Units,
ilustrada na Figura 3.7a. Esta tabela armazena os tipos de unidades físicas suportadas
pelo sistema. Para estas unidades são guardadas um identificador único, nome, símbolo e
um multiplicador de conversão para o Sistema Internacional de medidas. Essas unidades
também estão ligadas a uma quantidade de medida no SI, e as quantidades de medida
suportadas no sistema são armazenadas na tabela Quantities da Figura 3.7b. Algumas
das quantidades de medidas suportadas pelo sistema são: tamanho, tempo, massa, tem-
peratura, quantidade de substância, intensidade luminosa, aceleração. Novas unidades
de medida também podem ser adicionadas ao sistema de acordo com as necessidades do
usuário.

Figura 3.8: Tabela de medidas das características.

A tabela Measures na Figura 3.8 armazena as medições das características para os
espécimes adicionados ao sistema. Cada medida guarda o valor da medição, caso esse
valor seja de um tipo numérico, ou um valor literal. Se a medida for um tipo arquivo,
o nome do arquivo é armazenado juntamente com suas propriedades de tipo e tamanho
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do arquivo. O arquivo é, então, armazenado no sistema operacional com um nome único
gerado automaticamente. A tabela de espécimes está ligada à tabela de medições como
visto na Figura 3.3.

Figura 3.9: Tabela que armazena os dados básicos dos espécimes coletados.

A tabela Specimens, ilustrada na Figura 3.9, armazena informações sobre os espéci-
mes coletados pelos biólogos. Esta tabela contém um identificador único de espécime, um
identificador de coleção do espécime, o nome do coletor, a data da coleta, informações ge-
ográficas de onde o espécime foi coletado (latitude e longitude) e informações adicionais,
caso seja necessário. O espécime está ligado a um nodo taxonômico da tabela Taxonomy
da Figura 3.10a, o qual representa a classificação científica do espécime coletado. Esta
tabela contém informações do nome científico do nodo taxonômico, uma referência ao
nodo taxonômico pai, informações extras e ainda uma referência ao nível taxonômico
deste nodo. Os níveis taxonômicos são armazenados na tabela TaxonomyRank, vista na
Figura 3.10b. Os níveis taxonômicos suportados pelo sistema são: Reino, Filo, Classe,
Ordem, Subordem, Família, Gênero e Espécie.

(a) (b)

Figura 3.10: Tabelas que armazenam dados sobre os níveis taxonômicos (a) Armazena os
nodos taxonômicos hierarquicamente. (b) Identifica os níveis taxonômicos.

Quando adicionado um exemplar como um filho de um nodo taxonômico Espécie,
toda a classificação científica do animal já é previamente subentendida, pois o nodo Es-
pécie selecionado pelo usuário já contém essas informações. Caso não se saiba a que
espécie o exemplar coletado pertence, pode-se atribuí-lo a um nodo taxonômico de um
nível superior ao de Espécie (por exemplo, ao nível de um nodo Gênero), ou até mesmo a
um nodo de espécie indefinida.
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Figura 3.11: Tabela que armazena os dados das publicações de referência.

Por último, mas não menos importante, a tabela Bibliographies, ilustrada na Figura 3.11,
armazena as referências bibliográficas utilizadas pelos biólogos quando adicionam espé-
cimes e nodos na árvore taxonômica. Esta tabela guarda as obras bibliográficas utilizando
um identificador único por cada obra, nome dos autores, editor, ano de publicação e ainda
mais o código bibtex da mesma bibliografia, para utilização futura ou mesmo manter
compatibilidade com outros sistemas bibliográficos.

A Figura 3.12 ilustra o modelo completo do banco de dados relacional implementado
para a aplicação, mostrando as tabelas de entidades e de relacionamentos. Sobre esse
banco de dados foram criadas as operações de visualização, inserção, remoção e edição
das entidades do sistema, na aplicação detalhada no próximo capítulo.
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Figura 3.12: Modelo relacional do banco de dados da aplicação, tabelas e ligações lógicas
entre tabelas.
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4 ARQUITETURA DO SISTEMA

Este capítulo descreve a aquitetura do sistema desenvolvido de acordo com o modelo
de dados proposto para o TaxonomyBrowser.

4.1 Visão Geral do Sistema TaxonomyBrowser

A arquitetura do sistema TaxonomyBrowser pode ser separada em quatro componen-
tes distintos. A Interface de Gerência da Coleção (A) permite a manutenção de todos os
dados de espécimes através das quatro operações básicas: visualização, inserção, altera-
ção e remoção. A Interface Visual, baseada no Google Maps/Earth, (B) permite consultas
georeferenciadas aos dados da coleção. A Interface de Consulta Otimizada (C) permite a
execução de consultas avançadas para análise de dados por parte dos biólogos. As con-
sultas otimizadas são processadas através de aplicações externas, neste caso, scripts no
sistema R e gráficos na API Google Charts, as quais são integradas no sistema Taxo-
nomyBrowser de forma transparente ao usuário. A base de dados da coleção (D) arma-
zena todos os dados das coleções, sendo que a camada de mapeamento faz a tradução dos
dados da coleção para cada uma das interfaces de consulta. Uma visão em alto nível dessa
arquitetura pode ser vista na Figura 4.1.

Figura 4.1: Arquitetura do Sistema TaxonomyBrowser. (A)Interface de Gerência. (B)
Interface Visual. (C) Interface de Consulta Otimizada. (D) Base de Dados da Coleção.
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Conforme já mencionado, o sistema prevê dois tipos de usuários com diferentes graus
de acesso. Por exemplo, um biólogo que tenha acesso pleno ao sistema, pode atualizar os
dados e processar qualquer tipo de consulta, podendo acionar scripts de análise no sistema
R (R-PROJECT, 2000) e gerar gráficos através da API do Google Charts (GOOGLE,
2010b). Um usuário não cadastrado no sistema tem acesso às consultas georeferenciadas
e aos dados da coleção.

O sistema TaxonomyBrowser foi implementado sobre o sistema SGBD MySQL (ORA-
CLE, 2000), tendo em vista sua portabilidade para diferentes sistemas operacionais, além
de prover um vasto conjunto de ferramentas que facilitam o desenvolvimento e adminis-
tração de sistemas, e também por sua licença GNU (FREE-SOFTWARE-FOUNDATION,
2000) General Public License. O sistema R está instalado no mesmo servidor e os scripts
escritos pelos usuários são também armazenados no banco de dados.

4.2 Arquitetura da Aplicação

Como este software foi desenvolvido para a plataforma web, ele é utilizado através de
um navegador, podendo ser acessado por múltiplos usuários simultaneamente, incluindo
visitantes não cadastrados. Estes somente poderão fazer operações restritas aos dados,
como por exemplo, visualizá-los. Esse sistema de gerenciamento foi escrito em lingua-
gem PHP versão 5.3.1, utilizando orientação a objetos e o padrão de arquitetura de soft-
ware MVC (Model-View-Controler). Esse padrão de desenvolvimento de software separa
de forma explícita, em camadas, as operações de acesso aos dados, a lógica da aplicação
e a apresentação dos dados, deixando o sistema mais compreensível para futuras atuali-
zações e correções feitas por outros desenvolvedores.

Figura 4.2: Arquitetura MVC da aplicação.

A Figura 4.2 ilustra um diagrama simples exemplificando a relação entre Model, View
e Controller. As linhas sólidas indicam associação direta e as tracejadas indicam associ-
ação indireta. A camada que controla o acesso aos dados (Model) foi implementada
utilizando funções nativas da biblioteca da linguagem PHP para conexão e manipulação
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Tabela 4.1: Classes Controladoras, cujo desenvolvimento reflete diretamente na existência
de uma entidade real na camada de dados

unitsController.class.php Controla unidades de medições
unitsController.class.php Controla usuários do sistema
bibliographyController.class.php Controla obras bibliográficas
charactersController.class.php Controlas características de espécimes
specimensController.class.php Controla espécimes e medições das características
taxonomyController.class.php Controla a árvore taxonômica

Tabela 4.2: Classes Controladoras de Gerenciamento.
loginController.class.php Controla autenticação de usuários
logoutController.class.php Controla saída de usuários do sistema
errorController.class.php Trata erros do sistema
indexController.class.php Responde como entrada principal do sistema

do bando MySQL. Uma quantidade abrangente de métodos para visualizar, adicionar,
remover e atualizar entidades do sistema foram implementados na classe taxonomybrow-
ser.class.php.

A camada que gerencia a lógica da aplicação foi implementada utilizando a abstra-
ção Controller. Para cada entidade do sistema, uma classe Controller foi implementada.
Estas classes são responsáveis por responder às ações dos usuários vindas da camada de
visualização, alterar a camada de dados baseado na entrada dos usuários e, ainda, validar
dados gerados pelos usuários do sistema. Na tabela 4.1 são apressentados as classes Con-
trollers, cujo desenvolvimento refletem diretamente na existência de uma entidade real na
camada de dados.

Também existem classes Controllers que não são entidades físicas do sistema. Elas
são apenas classes de gerenciamento de funções específicas do sistema e são apresentadas
na tabela 4.2.

A camada de apresentação do sistema é baseada nas linguagens XHTML, CSS e Ja-
vascript. XHTML e CSS são as linguagens usadas para apresentação e layout de do-
cumentos padronizados para navegadores de Internet. Javascript é utilizado para tornar
algumas ações dinâmicas dentro da interface do usuário, sem necessidade de redirecio-
namento HTTP, deixando a interface livre dos detalhes de implementação, ou seja, trans-
parente para o usuário.A tabela 4.3 apresenta os scripts PHP que compõem a camada de
apresentação das entidades existentes no Taxonomy Browser.

Ainda, na camada de visualização, existem alguns scripts em linguagem PHP que
não operam sobre entidades do sistema, mas sim fazendo renderizações de operações
específicas, são apresentados na tabela 4.4.
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Tabela 4.3: Scripts PHP que compõem a camada de apresentação das entidades existentes
no Taxonomy Browser.

users_index.php

Mostra os dados da entidade Usuário e permite dispo-
nibiliza as operações possíveis sob esta entidade.

users_view.php
users_add.php
users_remove.php
users_edit.php
units_index.php

Mostra os dados da entidade Unidade de medida e
permite ao usuário operar sob a mesma.

units_view.php
units_add.php
units_remove.php
units_edit.php
bibliography_index.php

Renderiza e operada sob os dados das obras biblio-
gráficas.

bibliography_view.php
bibliography_add.php
bibliography_remove.php
bibliography_edit.php
taxonomy_index.php

Mostra os dados de um nodo taxonômico e permite ao
usuário operar sob a árvore taxonômica.

taxonomy_view.php
taxonomy_add.php
taxonomy_remove.php
taxonomy_edit.php
specimens_index.php

Renderiza informações sobre um espécime e permite
fazer operações sob o mesmo.

specimens_view.php
specimens_add.php
specimens_remove.php
specimens_edit.php
characters_index.php

Permite ao usuário visualizar características e operar
sob as mesmas.

characters_view.php
characters_add.php
characters_remove.php
characters_edit.php

Tabela 4.4: Scripts PHP da camada de visualização.
Index.php Script de visualização da página inicial do sistema.
navigation_bar.php Gera a visualização do menu de navegação das entidades.
login.php Visualiza a interface de autenticação do sistema.
error.php Visualiza erros gerados pelos sistema.
header.php

Scripts que são utilizados como template para visualização.
footer.php
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5 INTERFACE VISUAL

O sistema Taxonomy Browser possui uma interface visual que permite aos usuários
realizar todas as operações mencionadas anteriormente, dependendo de suas permissões
de acesso.

Para um melhor gerenciamento das funcionalidades do sistema, a interface visual foi
subdividida em quatro interfaces principais, sendo elas a interface administrativa, a inter-
face de consulta, a interface sobre mapa e a interface de análise.

O usuário visitante pode navegar pela interface visualizando os espécimes e a árvore
taxonômica registrada no sistema. Já os usuários cadastrados no sistema poderão se au-
tenticar no mesmo e usar suas permissões específicas de edição, inserção ou remoção
de entidades. Este processo é feito utilizando a janela de autenticação, ilustrada na Fi-
gura 5.1.

Figura 5.1: Janela de autenticação de usuário no TaxonomyBrowser.

5.1 Interface administrativa

A interface administrativa permite inserir nodos taxonômicos, incluindo a definição
de suas características (nome de apresentação, tipo, unidade de medida) e a inclusão,
alteração ou remoção de espécimes vinculados a um nodo taxonômico folha.

A interface gráfica do sistema possui um layout padronizado para todos os tipos de
entidades do sistema. Existe uma aba fixa na parte superior do layout para navegar entre
diferentes tipos de Entidades, como mostra a Figura 5.2(a), assim como selecionar . Na
parte esquerda do layout existe uma barra de navegação para instâncias de uma entidade,
como pode ser visto na Figura 5.2(b). A partir desse navegador é possível chegar às infor-
mações de uma determinada entidade e também adicionar novas informações para uma
entidade, como ilustrado na Figura 5.2(d). Quando as informações de uma entidade são
selecionadas, é possível operar nessas informações utilizando a barra de operações, mos-
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Figura 5.2: Layout padrão do sistema para todas as entidades.

trada na Figura 5.2(c). Após editar os dados sobre a entidade, deve-se aplicar a operação
para refletir a mudança na camada de dados. Isso é feito através do botão de ação da
operação, como mostra a Figura 5.2(e). A interface também mostra informações sobre o
usuário que está autenticado no sistema (ver Figura 5.2(f)).

Na Figura 5.3 podem ser observadas as informações sobre um nodo da árvore taxonô-
mica. No caso, está sendo visualizado um nodo que representa a subfamília cavinaae.
Já na Figura 5.1, observa-se a inserção um novo exemplar da espécie talomys venustus
no banco de dados. Na inserção de um exemplar de uma determinada espécie, o usuário
deve informar os dados indicados como obrigatórios (marcados com *), os quais são, o
nivel taxonômico (species, no caso deste exemplo), o nome da espécie, a identificação do
espécime (Collection ID) e o coletor. As demais informações que aparecem na figura são
herdadas do nivel taxonômico species e dos superiores na árvore taxonômica.

5.2 Interface de consulta

A interface de consulta para usuários não cadastrados está restrita à navegação na
árvore taxonômica, acessando as informações dos nodos taxonômicos nos diversos níveis,
ao acesso ao conjunto de exemplares a partir da aba specimens (Fig. 5.5), e ao uso de
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Figura 5.3: Visualização de um nodo da árvore taxonômica.
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Figura 5.4: Inserção de um exemplar da espécie calomys venustus
sistema.
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consultas já programadas por usuários cadastrados.

Figura 5.5: Navegação na coleção mostrando lista de exemplares e dados de um exemplar.

Os usuários cadastrados podem pesquisar por espécimes registrados no banco de da-
dos, usando características relevantes, e apresentando-os em um mapa, se eles possuírem
coordenadas geográficas de coleta. O usuário pode prosseguir, buscando dados específi-
cos de um exemplar ou utilizando algum script com os dados recuperados na consulta. A
Figura 5.6 ilustra as possibilidades de uso da interface visual.

Para especificar os critérios de busca de dados, o usuário utiliza um editor de buscas,
combinado as características dos espécimes em expressões com uma operação (que pode
ser <, >, <=, >=, ==, !=, between e like) e dois valores, como podemos ver na Figura 5.7.

A operação between é a única que necessita de dois valores. As outras operações, en-
tretanto, utilizam apenas o primeiro valor. Por exemplo, "comprimento da cauda"between
10 e 15 retornará todos os espécimes que tem o campo "comprimento de cauda"com valo-
res entre 10 e 15. A operação like é utilizada como, por exemplo, like "%con", retornando
todos os espécimes cujo nome termina em "con". Pode-se escolher a cor do ícone que re-
presentará os espécimes resultantes da busca sobre o mapa, permitindo diferenciar grupos
de espécimes, facilitando a visualização e, por consequência, o estudo das interrelações de
convivência entre espécies. A especificação de uma busca é armazenada para utilização
posterior, sendo possível sua modificação ou a reexibição do resultado.

5.3 Interface sobre mapa

O tratamento de mapas é realizado através da API do Google Maps (GOOGLE,
2010a), a qual consiste basicamente de um conjunto de classes JavaScript que forne-
cem a interface necessária para construir aplicações sobre mapas, realizar consultas por
endereços em coordenadas geográficas, acrescentar descrições a pontos no mapa, dentre
outras funcionalidades.
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Figura 5.6: Diagrama de sequência de consulta.

A primeira versão da API Google Maps foi disponibilizada em junho de 2005 e, desde
então, as funcionalidades estão em constante desenvolvimento. Qualquer pessoa respon-
sável por um domínio da internet pode utilizar a API gratuitamente, desde que possua
uma chave ("API Key"). Essa chave consiste de uma string que deve ser utilizada sempre
que se incluir a API em uma página web. Ela é distribuída gratuitamente pelo Google,
mediante aprovação da proposta de uso da página web onde a API será inserida. Os ter-
mos de uso não contêm maiores restrições, a não ser pela proibição em tentar alterar e/ou
esconder o logotipo do Google embutido nos mapas. Uma outra restrição é quanto ao
uso dos mapas em outros formatos: é proibida a utilização dos mapas em outros meios
digitais que não as páginas autorizadas pelo Google (ou seja, que possuam uma chave).

Como pode-se ver na parte superior do mapa na Figura 5.8, existem cinco modos de
visualização padrão: Mapa, Satélite, Híbrido, Terreno e Earth. O modo Mapa é apresen-
tado na forma de um mapa político com estradas, ruas e seus respectivos nomes. No modo
Satélite, a visualização dos mapas se dá através de fotos de satélites e, em certas áreas, por
aerofotogrametria. O modo Híbrido é a sobreposição dos modos Mapa e Satélite de tal
forma que o mapa político é sobreposto transparentemente ao mapa geográfico. O Earth
faz a cartografia do planeta, agregando imagens obtidas de várias fontes, incluindo ima-
gens de satélite, fotografia aérea e sistemas de informação geográfica sobre um globo em
3D. Para a visualização em modo Earth é necessária a instalação de um plugin JavaScript
no navegador.
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Figura 5.7: Interface visual do editor de buscas.
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Figura 5.8: Interface visual mostrando o resultado de busca sobre o mapa.

A interface desenvolvida permite interagir com os dados apresentados na forma de
ícones. Marcações na forma de polígonos permitem agrupar espécimes resultantes das
buscas, selecionando-os para uma operação posterior. Também é possível gerar a envol-
tória convexa de cada consulta, demarcando a menor área onde se encontram todos os
espécimes recuperados com uma determinada busca.

A Figura 5.8 apresenta o resultado da busca especificada na Figura 5.7, com todos
os exemplares de calomys sp com peso entre 9 e 22 gramas cadastrados até o momento.
Estes espécimes estão representados no mapa como ícones que agrupam os exemplares
encontrados em regiões próximas, indicando o número de exemplares registrados para
aquela localização. Para realizar a análise de um subgrupo desses espécimes, podemos
separá-los desenhando um polígono e, assim, considerar apenas os espécimes que estão
incluídos na região demarcada.

Nas Figuras 5.9a e 5.9b podemos ver que a exibição com agrupamento permite um
"zoom in", e os grupos de espécimes vão sendo desagrupados, até que estejam represen-
tadas as ocorrências individuais. Na Figura 5.9b podemos ver que um simples clique do
mouse nos dá acesso às informações referentes ao indivíduo selecionado.

5.4 Interface de análise

O sistema TaxonomyBrowser provê uma interface para geração de gráficos e para
análise dos dados resultades de uma busca. Essa interface de análise permite aos usuários
submeter os dados de espécimes resultantes de uma busca a um script na linguagem R,
a ser executado no sistema R instalado no mesmo servidor, e à API Google Charts. O
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(a) (b)

Figura 5.9: Visualização do resultado da busca sobre o mapa. (a) Com os espécimes
agrupados. (b) Após selecionar um espécime específico.

sistema também oferece a opção de salvar os dados de uma consulta para continuar a
análise em um momento posterior, além de permitir que sejam registrados novos scripts.

5.4.1 Análise com sistema R

O ambiente R é ao mesmo tempo uma linguagem e um sistema interpretado que for-
nece uma ampla variedade de funções, como modelagem linear e não linear, testes es-
tatísticos clássicos, análise de séries temporais, classificação, clustering, entre outros. A
geração de gráficos está disponível também a partir de scripts.

O ambiente R está disponível gratuitamente como Software Livre sob os termos da
GNU da Free Software Foundation General Public License. O fato de possuir licença livre
fez com que vários grupos de pesquisa desenvolvessem centenas de módulos de diversas
áreas do conhecimento: biologia, computação, matemática, física, economia, entre outras
(R-PROJECT, 2000). Além dos benefícios já citados anteriormente, o ambiente R é,
atualmente, utilizado pelos biólogos usuários de nosso sistema. Portanto, a integração do
ambiente R ao TaxonomyBrowser foi um requisito do projeto.

Essa integração foi possível através de comunicação entre processos (IPC). Entre as
soluções de IPC implementadas em sistemas UNIX, a que melhor atendia às necessida-
des da integração do TaxonomyBrowser com o ambiente R é a named pipe. A passagem
de dados entre o TaxonomyBrowser e o sistema R é realizada através da exportação dos
dados em formato .csv, pelo TaxonomyBrowser e sua conversão para XML, para impor-
tação pelo ambiente R (HENKIN, 2010). Posteriormente, o sistema retorna o resultado
do script (normalmente uma imagem) ou um erro, caso do script contenha problemas de
compatibilidade, por exemplo.

O usuário realiza uma busca, conforme explicado nas seções anteriores, e selecio-
nando export na aba de operações, tem acesso aos dados, como pode ser observado na Fi-
gura 5.10. Nessa interface ele pode selecionar linhas e colunas da tabela exibida e expor-
tar os dados para o script escolhido. O resultado da busca é exibido na tela, normalmente
através de uma imagem, como podemos ver na Figura 5.11. Um usuário com experiência
em R pode implementar scripts para análise de dados, enquanto outros usuários, menos
familiarizados com a linguagem, podem simplesmente utilizar os scripts que estão dis-
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Figura 5.10: Interface de análise mostrando a tabela resultado de uma busca que pode ser
exportada para a execução de um script selecionado da lista apresentada ou para visuali-
zação em uma das formas também exibida nessa interface.
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Figura 5.11: Resultado do processamento de script R.

poníveis no TaxonomyBrowser. Como os scripts manipulam as informações oriundas do
banco de dados, os nomes de variáveis referenciadas no script devem ser compatíveis com
os nomes retornados pela busca. Por exemplo, um script deve esperar que coordenadas
geográficas sejam chamadas de Longitude e Latitude, com as letras iniciais em maiús-
culo. O script deve referenciar o nome exato da tabela a ser analisada. Como os scripts
são criados em um programa externo (o sistema R local ou um editor de textos) e enviados
pelos próprios usuários para que sejam utilizados no TaxonomyBrowser, a responsabili-
dade pela correção de cada script é do respectivo autor, ou seja, o TaxonomyBrowser não
realiza nenhuma verificação de correção dos scripts a ele submetidos.

5.4.2 Visualizações alternativas

A API Google Charts é uma ferramenta utilizada para gerar gráficos dinamicamente
na Web. Não é necessária a instalação de qualquer software ou frameworks, portanto, não
é necessário nem uma alteração no Taxonomy Browser. Esta API está disponível como
Software Livre sob os termos da GNU.

Similar à utilização do ambiente R, como podemos ver na Figura 5.10, o usuário
acessa o portal de dados, realiza uma busca, seleciona os dados da tabela sobre os quais
deseja gerar um gráfico, escolhe, de acordo com a sua necessidade, qual visualização
deseja utilizar, e depois recebe o resultado na tela, normalmente uma imagem ou uma
mensagem de erro caso os dados da tabela não forem corretamente selecionados. A in-
clusão da API Google Charts no sistema se deu para facilitar o acesso de usuários leigos,
ou seja, sem familiaridade com a linguagem R. A interface de geração de gráficos através
da seleção de linhas e colunas de um resultado de busca é intuitiva, permitindo que qual-
quer usuário, mesmo sem nenhuma experiência, possa gerar gráficos com as informações
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Figura 5.12: Visualização utilizando coordenadas paralelas de uma amostra de Ctenomys
flamarioni.

de interesse de seu estudo.
Entre as várias opções de visualizações que oferece a API Google Charts, foram es-

colhidas as que mais satisfazem as necessidades do sistema. Entre elas estão:

• Parallel Plot: Coordenadas Paralelas é um método de visualização de dados mul-
tidimensionais (INSELBERG, 1985). Um espaço n-dimensional é representado
por n linhas paralelas verticais, representando cada uma das dimensões, e os pon-
tos nesse espaço são representados por linhas que cortam as verticais nas alturas
relativas aos respectivos valores. No exemplo da Figura 5.12, a primeira linha ver-
tical representa o identificador dos espécimes. As linhas seguintes representam as
características que foram selecionadas para gerar o gráfico, lembrando que essas
características devem ser numéricas. Cada exemplar é uma linha poligonal. A im-
plementação da técnica na API é de (ALLAMRAJU, 2007).

• Heat Map: É um mapa de cores, comumente usado para visualizar matrizes de
dados. Esta visualização suporta três cores básicas. Os valores mais baixos são
representados pela cor verde, os intermediários por preto e os mais altos por verme-
lho. Assim como no gráfico Parallel Plot, a primeira coluna representa o identifica-
dor dos espécimes e as colunas seguintes representam as características que foram
selecionadas para gerar o gráfico, como podemos ver na Figura 5.13. Neste exem-
plo, foram selecionados primeiramente os identificadores, depois as características
correspondentes às medidas de crânio identificadas como M1 a M9.
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Figura 5.13: Visualização utilizando heat map de uma amostra de Ctenomys minutus.

(a) (b)

Figura 5.14: Visualização utilizando gráfico de barras de uma mostra de Ctenomys lami.
(a) Gráfico com três características sendo comparadas. (b) Gráfico com duas caracerísti-
cas.

• Bar Chart: O gráfico de barras utiliza barras horizontais para representar os va-
lores das características. Similar aos anteriores, a primeira coluna da tabela deve
representar o identificador dos espécimes e as seguintes devem ser características
numéricas, onde os valores serão representados através de barras coloridas. Cada
característica será representada por uma cor, como podemos ver na Figura 5.14a,
onde estão sendo comparados os comprimentos da cauda, os comprimentos nasais
e os comprimentos totais de alguns espécimes da espécie Ctenomys lami.

• Table: Não é exatamente uma visualização, pois os dados selecionados são exibi-
dos em formato de tabela, como podemos ver na Figura 5.15. Este formato permite
mostrar os dados de forma explícita e é interessante, por exemplo, para a filtragem
dos espécimes de interesse dentre aqueles resultantes de uma consulta. Outra moti-
vação para a exibição em formato de tabela é a possibilidade de mostrar dados que
não são numéricos, pois as técnicas providas pela API Google Charts não suportam
o mapeamento de atributos simbólicos para gráficos.
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Figura 5.15: Tabela com algumas características de uma amostra de Ctenomys flamarioni.

5.4.3 Exemplo de cenário de uso

Nesta seção, resumidamente, apresentamos um cenário de uso do TaxonomyBrowser
para consulta de dados sobre espécimes já cadastrados. Corresponde a uma das alternati-
vas de início de atividade de pesquisa apresentadas na Figura 3.1.

Neste cenário, o banco de dados contém registros sobre espécimes de Ctenomys mi-
nutus, e o usuário quer investigar a relação existente entre populações dessa espécie, que
apresentam números cromossômicos (número diplóide) entre 46 e 48, o que pode denotar
o que se costuma chamar de zona híbrida, ou seja, animais com 46 cromossomos cruzam
com animais com 48 cromossomos, o que resulta animais com 47 cromossomos.

Para avaliar essa hipótese, o usuário prepara uma busca pelos indivíduos com número
diplóide entre 46 e 48 cromossomos (Figura 5.16), observando a existência de 114 exem-
plares nessas condições.

Os dados desses 114 exemplares podem ser visualizados na forma de coordenadas pa-
ralelas (Figura 5.17, o que permite analisar uma possível relação entre dados de biome-
tria padrão (comprimentos e largura) e número diplóide. Observa-se, ainda, um indivíduo
para o qual não estão registradas medidas e que, portanto, deve ser excluído de qualquer
análise posterior e/ou anotado para correção.

Na sequência, sucessivamente, o usuário prepara buscas diferentes individualizando
os grupos de indivíduos por número diplóide (Figuras 5.18a, 5.18b e 5.19).

O usuário pode, também, decidir por alguma análise estatística com todo o conjunto
de dados ou com apenas parte dele. Pode, por exemplo, executar o script cujo resultado
foi exibido na Figura 5.11.
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Figura 5.16: Resultado da busca pelos Ctenomys minutus com número cromossômico de
46 a 48.
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Figura 5.17: Coordenadas paralelas exibindo 114 exemplares de Ctenomys minutus com
número cromossômico de 46 a 48.
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(a)

(b)

Figura 5.18: Resultados das buscas por Ctenomys minutus com 46 (a) e 48 (b) cromosso-
mos.
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Figura 5.19: Resultados das buscas por Ctenomys minutus com 47 cromossomos.
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6 CONCLUSÕES E TRABALHOS FUTUROS

O trabalho apresentado nesta dissertação se concentrou nos desafios relacionados à
representação, integração e ao compartilhamento de dados típicos de pesquisas em bi-
odiversidade. As dificuldades encontradas neste contexto estão relacionadas à possível
grande quantidade de dados, a heterogeneidade desses dados e ao provimento de suporte
de visualização e analítico para atividades de pesquisa que são bastante diversificadas.
Este cenário demanda soluções flexíveis, que se adaptem a alterações e, ao mesmo tempo
preservem a consistência dos dados.

Para tratar os problemas e necessidades levantados na fase de análise de requisitos
do projeto, esta dissertação apresentou a especificação e a implementação de um banco
de dados e de uma aplicação web, denominada TaxonomyBrowser, para gerenciamento,
consulta e análise dos dados.

A utilização da API Google Maps permite a visualização das informações georrefe-
renciadas através de mapas. E a integração com o sistema R e com a API Google Charts
permite analisar graficamente os dados dentro do próprio sistema, sem a necessidade de
mudança de ambiente. A generalidade do modelo permite também que seja utilizado
para descrever coleções de museus ou de outros grupos de pesquisa, envolvendo outros
organismos (outras classificações taxonômicas) e não somente mamíferos.

Uma outra característica é a possibilidade de integração do banco de dados com outros
sistemas pertencentes a este domínio, através da adoção do padrão de metadados conhe-
cido como Darwin Core, muito utilizado nas bases de dados e projetos de sistemas de
biodiversidade.

A principal contribuição do TaxonomyBrowser é a integração de vários procedimentos
em uma única plataforma que, além de servir como repositório de dados de coleção, é,
também, uma plataforma de análise e divulgação de dados. Não há registro conhecido de
ambiente integrado como o aqui descrito. Vale ressaltar que toda a concepção do sistema,
incluindo o modelo do banco de dados, teve a participação direta de pesquisadores da área
de aplicação, ou seja, de usuários do ambiente.

O TaxonomyBrowser está sendo amplamente avaliado pelos biólogos do Departa-
mento de Genética da UFRGS e da ONG Mamíferos RS, assim como está em utilização
experimental por pesquisadores da Fundação Oswaldo Cruz. O sistema está disponibili-
zado no endereço eletrônico http://darwin.inf.ufrgs.br/taxonomybrowser.

Dessas avaliações pelos biólogos já existem melhorias a serem feitas, que são listadas
a seguir, juntamente com as extensões pretendidas como trabalhos futuros:

• Sobreposição de consultas diferentes no mesmo mapa.
• Possibilidade de anotação nos mapas e gráficos.
• Substituição da API Google Charts para obtenção de gráficos por implementações
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próprias, interativas.
• Incorporação de outras técnicas de visualização sobre os mapas resultantes de con-

sultas, como, por exemplo, a visualização de arvores filogenéticas (PARKS et al.,
2010), que permitem estudos evolutivos.

• Integração de dados sobre o ambiente, como dados de sensores, por exemplo, para
associação com os espécimes coletados.

• Melhoria das consultas implementadas utilizando técnicas de otimização de con-
sultas.

• Aprimoramento da integração com o ambiente R, permitindo a manipulação de
scripts dentro do TaxonomyBrowser assim como a edição dos arquivos de resulta-
dos de consultas a serem repassados para os scripts.

Finalmente, vale ressaltar que o Taxonomy Browser foi desenvolvido para dar suporte
a todas as tarefas de coleta de dados de exemplares explicitados na Figura 3.1 e apresenta
todas as características essenciais para sistemas de informações de biodiversidade, como
mostrado na Figura 2.17.
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