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RESUMO

O biomonitoramento tem importante participa¢do na compreensdo das dindmicas da natu-
reza. Compreender a maneira como a vida reage as interferéncias externas ajuda na predi¢do e
tratamento dos efeitos fruto dessas alteragdes. Além disso, possibilita o entendimento sobre os
processos de recuperacdo de dreas contaminadas, ajuda a prever efeitos das mudancgas climé-
ticas e até mesmo entender como € possivel compartilhar o ambiente com diferentes espécies
de forma a minimizar os danos. Com o objetivo de agregar valor na etapa de andlise de dados
de campo, o presente trabalho propde um modelo de software para apoio ao pesquisador. O
modelo proposto contempla a interagdo entre o pesquisador responsavel pela coleta e organi-
zacdo dos dados e o estatistico encarregado de elaborar e por vezes implementar agrupamentos
de técnicas estatisticas que descrevem uma andlise estatistica. Levando em conta o fato de que
a drea de estudos do Biomonitoramento abrange diversas abordagens de interacdo com a fauna
e flora, o modelo foi criado de forma que sua adaptacdo para diferentes métodos acontega com
um minimo de esfor¢o. O modelo procura atender tanto o biomonitoramento, na elaboragdo das
andlises de dados e interpretagdo dos resultados, quanto suportar uma arquitetura extensivel e
adaptdvel a diferentes contextos. Neste sentido sd@o propostos médulos ou pacotes de funcdes
para interface, controle de requisi¢cdes e suporte a execugdo das técnicas estatisticas. Como
forma de mostrar a viabilidade da implementacdo e validar o modelo, foi implementado um
protétipo, o qual foi usado em uma avaliagdo envolvendo pesquisadores da drea do biomonito-
ramento. Esta avaliacdo foi aplicada com a utilizagdo de um teste de aceitagdo de tecnologia
baseado no TAM - Technology Acceptance Model onde os resultados obtidos se apresentaram
bastante positivos tanto para a percepcao de utilidade do software proposto quanto para a faci-
lidade de uso.

Palavras-chave: Monitoramento Bioldgico. Estatistica. Modelo de Equagdo Estrutural.






ABSTRACT

The biomonitoring has an important role in the understanding of the dynamics of nature.
Understanding the way life reacts to external interferences helps us to predict and treat the ef-
fects result of these changes. In addition to that, it provides a better understanding of the steps
of self-recovery processes in areas damaged by toxic accidents, regarding the weather changes
or even knowledge on how it is possible to share the same space with different species, mini-
mizing the damages. Aiming at adding value to the step of data analysis, the current dissertation
proposes a software model for supporting the researcher. The proposed model covers the inter-
action between the researcher, who is responsible for collecting and organizing the data filed,
and the statistician, who is in charge of defining and sometimes implementing sets of statistical
techniques describing a statistical analysis. Taking into account that the Biomonitoring area
of study covers different approaches in terms of fauna and flora interactions, the model was
created in a way that its adaptation to handle such a diverse set of options would happen with
a minimum effort. With the objective to cover both the biomonitoring, assembling the analysis
and interpreting the results, and an architecture extensible and adaptable to a wide range of con-
texts we propose modules or packages for the interface, requisition controllers and statistical
support. In a way of presenting the validity and viability of the proposed implementation into
the described context a prototype is implemented and evaluated by biomonitoring researchers.
Such evaluation was applied based on TAM (Technology Acceptance Model) acceptance test.
The results obtained were very positive for the perception of usefulness as they were for the
ease of use.

Keywords: Biomonitoring. Statistics. Structural Equation Modelling.






[a—

— O 00 3 ON Ut & WIN

LISTA DE FIGURAS

Etapas do Biomonitoramento e suas Areas de Conhecimento . . . . . . . . . 22
VisaogeraldoBiomon . . . . . . ... ... ... L oL 40
Camadade VisGes . . . . . . . . . . .. e 41
Camada de Controladores . . . . . . . . ... .. ... ... .. 41
CamadadoModelo . . . .. .. .. ... . 42
Visdo Logica . . . . . . . . . e 43
Visdode Processos . . . . . . . .. .o 44
Visdo do Desenvolvimento . . . . . . . . ... ... Lo 45
Visdo Fisica . . . . . . . .. 45
Sequenciade Passos . . . . . . ... Lo 46
Editorde Textos . . . . . . . . . . . 53
Planilha Eletronica . . . . . . . . . . ..o Lo 53
Modelo de Matrizde Dados . . . . . . . ... .. ... .. 58
Interface do Biomonapp . . . . . . . . . ... o 58
Botdes de Upload . . . . . . . . . . . . . 60
Drop-down menu grupo Analysis . . . . . . .. ... 0. 60
Drop-down menu grupo Data Matrices . . . . . . . . . . .. . ... .... 60
Botdo Execute . . . . . . ... 61
Diagramada Classe Analyz . . . . . ... ... ... ............ 62
Diagramade Sequéncia . . . . . . ... ... ... L oo 63
Facilidade de Uso Avaliacd@o . . . . . . . ... ... ... .. ........ 67
Facilidade de Uso Questdes . . . . . . . . . . . . . . . . . .. ..., 68
Avaliacdo da Utilidade Percebida . . . . . . ... .. ... ... ...... 69

Utilidade Percebida Questdes . . . . . . . . .. ... .. ... ....... 69






AN BN

N

LISTA DE TABELAS

Comparativo entre os Trabalhos Relacionados . . . . . . .. ... ... .. 37
Leiaute do Script CSV . . . . . . . . . e 51
Tipo de Dado para Parametros . . . . . . . . . . .. ... ... ....... 51
Varidveis Globais . . . . . . . . .. Lo 52
Sample_Matrix_T.csv . . . . . .. .. Lo 54
Matrizes de Dadosde Campo . . . . . . . ... ... ... ... 57
Pesquisadores Entrevistados . . . . . . .. ... L L oo 65
Afirmagdes deitens Likert . . . . . . . . .. ... L oL 66

Contribuicdo do modelo Biomon . . . . . . . ... ... ... .. ..... 74






ANCOVA
ANOVA
CCA

CSv
GLM

GPL

GUI
HTML
MANOVA
MVC
PCA

RFC

SEM
TAM
UNISINOS

LISTA DE ABREVIATURAS

Analysis of Covariance

Analysis of Variance

Canonical Correspondence Analysis
Comma Separated Values
General Linear Model

General Public License
Graphical User Interface

Hyper Text Markup Language
Multivariate Analysis of Variance
Model-Views-Controllers
Principal Component Analysis
Request for Comment

Structured Equation Model
Technology Acceptance Model

Universidade do Vale dos Sinos






SUMARIO

1 INTRODUGAO . . . . . . ., 21
1.1 Motivacao . . . . .. . .. . . . ... 21
1.2 Definicao do Problema e Questao de Pesquisa . . . ... ... ... ... 23
1.2.1 Definicdodo Problema . . ... ... ... ... ... .. ........... 23
1.2.2 Questdode Pesquisa . . . . . . .. .. .. ... 24
1.3 Objetivos . . . . . . . . . .. 24
1.4 Metodologia . . . . . . . ... ... ... 25
1.5 OrganizagdodoTexto . . . .. .. ... .. ... ... ... ... ....... 25
2 FUNDAMENTAGAOTEORICA . .. ... ..................... 27
2.1 Biomonitoramento . . . . . ... ... ... 27
2.2 Coleta e Organizacaode Dados . . . . ... ... ... ... ......... 28
2.2.1 MétododoElastico . ... ... ... . . ... .. 28
2.3 Técnica Estatistica . . . . . ... ... ... .. ... ... ... ...... 29
2.3.1 Modelo de Equacgbes Estruturais (SEM) . . . . .. ... ... ... ... .. 29
2.4 Suporte Tecnoldgico . . . . . . . . .. ... ... 30
2.4.1 Linguagem e Ambiente de Computagao EstatisticaR . ... ... ... .. 31
3 TRABALHOS RELACIONADOS . . .. ... ... ... .. .. ... ...... 33
3.1 Multiv& SYNCSA . . . . . . . . 33
3.2 Past . . . . . 34
3.3 PC-ORD . . . . . . . e 34
3.4 CANOCO . . . . . . . e 35
35 IBMSPSS . . . . . . e 35
3.6 Comparativo . . . . . . ... ... 36
4 BIOMON . . . . . . e 39
41 Visaogeral . . . . . ... . .. ... 39
4.2 CamadasdoBiomon. . . ... ... ... ... ... ... ..., .. ...... 40
421 Camadade VisOes . . . . . . . . i i 40
422 Camadados Controladores . . . . . .. ... . .. ... ... 40
423 CamadadoModelo . . ... ... . . . .. ... 41
4.3 Arquiteturado Biomon . . ... ... ... Lo 42
4.3.1 VisaoLégica . . . . . . . . . . 43
4.3.2 Visaode Processos . . . . . . . . . ... 43
4.3.3 Visdaodo Desenvolvimento . . . . ... ... ... ... ... ... ... 44
434 VisaoFisica . .. ... .. . . . . . 45
4.3.5 Visao +1 . . . . .. e 46
4.4 Consideragoes sobreocapitulo. . . . . .. ... ... ... . ....... 46
5 PROTOTIPO . . . . .. .. . . 49
5.1 Ambientede programacao . . . . ... ... ... ... ... ... ..., 49
5.1.1 TheRProject . . . ... . .. . . 49
5.2 Arquiteturado Protétipo . . ... ... ... . ... ... ... ... 49
5.3 OEstatistico . . . . .. ... ... .. .. ... ... 50
5.3.1 Arquivode Andlise . . . . . . . . . ... 50

532 Casode UsOo . . . . . . . 54



5.4 OPesquisador . . . .. ... . . . . ... 57

541 Matrizesde Dados . . . . . . . .. 57
5.4.2 Interface Grafica . . . . . . . . . 58
543 Casode UsSO . . . . . . . . 59
5.5 DISCUSSA0 . . . . . . . . s, 61
5.6 COIgo . . . . .. . . .. e 61
6 AVALIACAO . . . . . . . 65
6.1 Metodologia . . . . . .. .. .. . ... 65
6.2 Casode Teste . . . . . . . . . . 65
6.3 Questionario . . . . . . . ..., 66
6.4 Facilidadede Uso . . . . . . . . . . . . . 67
6.5 Utilidade Percebida . . . . . . . . . . . . 68
7 CONSIDERACOESFINAIS . . . ... ... ... ... ... .. ... ..., 71
7.1 Conclusao . . . . . . . . 71
7.2 Contribuicoes . . . . . . . . ... 72
7.3 Trabalhos Futuros . . . . . . . . . . . . 73
REFERENCIAS . . . . . . . . 75
APENDICEA CASODETESTE .. ... ... .. . i, 81

APENDICE B AVALIAGAO . .. ... .. .., 85



21

1 INTRODUCAO

Atualmente muito se discute a respeito do impacto do homem no meio ambiente. Diferentes
correntes de pesquisadores procuram justificar seu ponto de vista com afirmativas baseadas nas
mais variadas fontes e teorias. Como mencionado em (MARKERT; BREURE; ZECHMEIS-
TER, 2003) € notério que o mundo contemporaneo passa por mudangas cada vez mais rapidas.
Este mesmo autor destaca que o aumento de poluentes conhecidos e desconhecidos aliados com
mudancas climadticas e a diminui¢do da biodiversidade se mostram uma ameaca para todos os
ecossistemas. Isso revela que estes sistemas complexos apresentam inter-relacdes que deman-
dam esfor¢os na coleta e integracao de diferentes fontes de informacdo, a fim de proporcionar
ferramentas para seu acompanhamento.

A este acompanhamento se d4 o nome de biomonitoramento onde a qualidade ambiental
¢ avaliada a partir do acompanhamento de organismos presentes na drea monitorada. Estes
organismos sao conhecidos como bioindicadores e biomonitores, (MARKERT; BREURE; ZE-
CHMEISTER, 2003) e tém se mostrado excelentes ferramentas para o biomonitoramento.

Idealmente sdo organismos encontrados em qualquer lugar facilitando a comparagdo entre
diferentes regides (CONTI; CECCHETTI, 2001). No caso dos organismos bioindicadores, sdo
observados, suas familias (RIVAS PLATA; LUCKING; LUMBSCH, 2008), funcdo e status
entre outras caracteristicas. Desta forma qualquer alteracdao em relagdo ao que se conhece sobre
estes organismos pode fornecer informacgdes qualitativas do impacto no ambiente em questao.
J4 os organismos biomonitores t€m como caracteristica acumular poluentes do ambiente em
sua composicdo, o que pode fornecer ao pesquisador um resultado quantitativo do impacto da

poluicdo no ambiente ao realizar estudos na sua estrutura € composicao.
1.1 Motivacao

O biomonitoramento trata da avaliacdo da qualidade do ambiente por meio da coleta de
dados de campo, contemplando informacdes de agentes conhecidos causadores de alteracdes
ou estresse ambiental e dados dos organismos bioindicadores que respondem a estas alteracdes
(ELLENBERG; WOODS-SCHANK; ENTWICKLUNGSTECHNOLOGIEN, 1991). Diferen-
tes metodologias sdo empregadas nesta tarefa, o que implica nas mais variadas formas de regis-
trar estas informagdes, como indices que representam uma determinada drea em um ponto do
tempo. Este estudo € efetuado em trés etapas (Figura 1): coleta de dados em campo, tabulacdo
dos dados e teste ou andlise dos dados para obtenc@o de informagdes sobre o ambiente.

Informagdes como espécie de arvores, qualidade do ar, luminosidade, posi¢ao geogréfica,
andlise quimica de componentes presentes em organismos como plantas e liquens sdo exemplos
de varidveis observadas e catalogadas em uma pesquisa de campo para o biomonitoramento
(LAVOREL et al., 2013). Apo6s este levantamento, os dados sdo tabulados em matrizes que

correspondem as varidveis ambientais, como por exemplo as varidveis de espaco e varidveis de
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Figura 1: Etapas do Biomonitoramento e suas Areas de Conhecimento

Biomonitoramento

Execugdo
Automatizada Tabulagdo dos
da Andlise Dados
Computagao
Estatistica Hados e
& Campo
‘\
N
Y Etapas:
Andlise dos * Coleta de dados;
Dados * Tabulago;
* Analise.

Fonte: Elaborada pelo autor

comunidades bioldgicas (KOCH, 2012), a partir dai a andlise de dados é executada, indepen-
dentemente do método utilizado na sua coleta.

Para a avaliacdo das varidveis os dados sdo submetidos a técnicas estatisticas que procuram
demonstrar o relacionamento entre as varidveis que foram observadas em campo, a fim de en-
contrar padrdes e respostas nestas relagdes, avaliar a representatividade da amostra coletada em
relacdo a comunidade que esta representa, entre outros aspectos.

Sao alguns exemplos de técnicas estatisticas utilizadas no processamento dos dados de
campo, a andlise de varidncia univariada e multivariada, andlise de regressdo, andlise de ca-
minho (path analysis), Bayes e Modelo de Equacdes Estruturais (SEM), tendo cada uma um
objetivo especifico sobre uma mesma base de dados, ajudando o pesquisador a obter respostas
para explicar o que € observado na natureza.

Para dar suporte a andlise de grandes bases de dados ou mesmo como forma de automatizar
esta tarefa, ferramentas estatisticas foram desenvolvidas em diferentes plataformas e linguagens
de programacao. Fornecendo as mais variadas formas de entrada de dados, configuracgdes e re-
presentacOes gréificas destas andlises, estas ferramentas de maneira geral apresentam um suporte
generalista de forma a atender as mais variadas necessidades. Quando trata-se especificamente
de biomonitoramento, ferramentas como Smart PLS (SMART PLS, 2014), SPSS (SPSS, 2014),
Multiv (MULTIV, 2014) e o ambiente de computagdo estatistica R (THE R PROJECT, 2014),
entre outros, sdo frequentemente relacionados como ferramentas de apoio na andlise dos dados.

O pesquisador de posse da descri¢ao dos passos a serem seguidos em uma andlise estatistica,
elaborados por um estatistico, faz uso do aparato tecnolégico de software disponivel a fim de
chegar ao resultado desejado. De maneira geral os referidos softwares sdo desenvolvidos e dis-
tribuidos de forma a cobrir um assunto especifico como por exemplo negécios (SPSS, 2014) ou

ainda uma abordagem estatistica especifica como anélise de varidncia em matrizes de dados ou
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teste de aleatorizacdo (MULTIV, 2014). Esta caracteristica faz com que haja um esforgo extra
por parte do pesquisador que precisa fazer uso de diferentes ferramentas de software com seus
préprios procedimentos de utilizacdo como interface e entrada de dados para uma determinada
sequencia de passos descritos por uma anélise.

Pesquisadores em biomonitoramento t€m buscado suporte nestes diferentes softwares es-
tatisticos a fim de obter respostas as suas questdes de pesquisa, como em (RIVAS PLATA;
LUCKING; LUMBSCH, 2008) onde os softwares CANOCO (CANOCO, 2014) e Statistica
(STATISTICA, 2014) sdo utilizados na analise dos dados. O fato de se tratarem de ferramentas
especializadas em um determinado aspecto estatistico, faz com o que pesquisador precise ela-
borar uma combinagdo de diferentes programas ou ambientes estatisticos em sua pesquisa. Este
fato acarreta em um esforco extra de preparacdo dos dados para diferentes formas de entrada
de dados bem como a manipulacdo dos mais variados paradigmas de interface com usudrio.
A auséncia de uma ferramenta dindmica ambientada nas caracteristicas do biomonitoramento
faz com que o pesquisador precise dominar habilidades diferentes das inerentes a sua drea de

pesquisa.
1.2 Definicao do Problema e Questao de Pesquisa
1.2.1 Definicdo do Problema

Considerando a inexisténcia de uma solu¢do onde em um mesmo ambiente o pesquisador
tenha condicdes de executar todos os passos de uma andlise, surge a oportunidade da proposicao
de um software para suporte as etapas do biomonitoramento como entrada de dados, organiza-
¢do das técnicas estatisticas bem como sua execugdo. Este software deve requerer do pesqui-
sador habilidades inerentes a pesquisa e um minimo de complexidade tecnoldgica, transferindo
para o estatistico a elaboracdo das andlises estatisticas e para a arquitetura proposta meios de
promover esta cooperagao.

Para tal, algumas caracteristicas se mostram estratégicas na tarefa de disponibilizar o soft-

ware proposto:

e claborar um protocolo onde € descrita a forma como o estatistico deve informar as técni-
cas estatisticas e seus parametros a fim de criar arquivo de anélise estatistica para ser lido

e interpretado pelo software;

e entregar ao usudrio uma interface adaptada aos termos do biomonitoramento onde este
deve informar os dados de campo (LEGENDRE; LEGENDRE, 2012), bem como o ar-
quivo elaborado pelo estatistico com a anélise a ser executada (KOCH, 2012);

e disponibilizar um conjunto de técnicas estatisticas para serem acessadas pelos passos des-
critos pelo estatistico, como por exemplo anélise de varidncia multivariada (MANOVA) e

teste de aleatorizagdo Monte-Carlo, Bayes e SEM e aplicadas sobre os dados informados
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pelo pesquisador como em (PILLAR; ORLOCI, 1996) e (MCCUNE; GRACE; URBAN,
2002);

e como forma de promover a adaptabilidade do software em novas versdes para atendi-
mento a diferentes segmentos da drea de pesquisa é fundamental a modularizacdo de sua

arquitetura como forma de reduzir o impacto do desenvolvimento de tais novas opgdes.
1.2.2 Questao de Pesquisa

Frente a inexisténcia de uma solu¢do que atenda as caracteristicas da andlise de dados de
campo em biomonitoramento, onde haja suporte a entrada de dados e flexibilidade na elabo-
racdo de andlises estatisticas em um ambiente Unico, surge a seguinte questdo de pesquisa:
"Poderia tal ambiente efetivamente agregar valor ao trabalho do pesquisador na execu¢do do
biomonitoramento, possibilitando a este a combinacdo em uma mesma interface da entrada de
dados de campo e a escolha de diferentes andlises estatisticas especificas para execugdo sobre

estes dados?"
1.3 Objetivos

O objetivo geral desta trabalho é a modelagem de uma proposta de software para suporte
a andlise de dados em biomonitoramento, onde € possivel a elaboracdo e execu¢do de uma
sequéncia de passos estatisticos em um mesmo ambiente. Além deste suporte ao pesquisador
o modelo deve apresentar uma modelagem que fomente sua extensio ou adaptacdo, com baixo
impacto no software como um todo, para a cobertura de diferentes dreas do biomonitoramento.

Para que este objetivo seja alcangado foram definidos os seguintes objetivos especificos:

1. Descrever a fundamentacao tedrica destacando a etapa de coleta de campo e organizagao

dos dados bem como o procedimento de elaboragao dos conjuntos de técnicas estatisticas;

2. Apresentar trabalhos relacionados na forma de ferramentas computacionais utilizadas na
organizacdo dos dados e na execu¢do dos métodos estatisticos definidos para atender a

determinada abordagem adotada pelo pesquisador;

3. Detalhar o modelo de software proposto de forma a ilustrar a maneira como seu desenho
e implementacdo podem responder a questdo de pesquisa e resultar em um software real-
mente util para a andlise de dados de campo com caracteristicas que o habilitam para ser

facilmente estendido cobrindo, desta forma, diferentes dreas da pesquisa;

4. Descrever a implementacdo de um protétipo funcional a partir do modelo proposto em
um ambiente de computagao estatistica R (THE R PROJECT, 2014), protétipo este de-

senvolvido com o propdsito de servir como prova de conceito;



25

5. A partir da utilizagdo do protétipo por pesquisadores da drea do biomonitoramento exe-
cutar uma avaliacdo de aceitacdo de software com estes a fim de avaliar sua experi€ncia

na utilizacdo do Biomon;

6. Apresentar as consideracdes finais em relacdo ao cumprimento de cada etapa e fazer um

balango geral dos resultados alcangados e trabalhos futuros.

1.4 Metodologia

A fim de viabilizar o modelo proposto, foi realizada uma pesquisa com o objetivo de iden-
tificar os passos executados pelo pesquisador quando da avaliacdo da qualidade ambiental de
uma drea por meio de biomonitoramento. A pesquisa procurou cobrir as etapas € conceitos
envolvidos, bem como publica¢des relacionadas com biomonitoramento, onde foram aplicadas
de forma pratica os métodos e técnicas discutidos no presente trabalho.

A partir deste estudo foi proposto o Biomon, um modelo de software que permite a cobertura
das mais variadas estruturas de dados, e técnicas estatisticas para andlise destes dados, em um
ambiente Unico ambientado nos termos e necessidades da drea do biomonitoramento.

Como forma de responder a questao de pesquisa proposta foi implementado um protétipo no
ambiente de computacdo estatistica R (THE R PROJECT, 2014), que foi avaliado por pesqui-
sadores convidados da drea de biomonitoramento. Seu parecer quanto a utilizagdo do protétipo

em uma situagdo real serviu de método de validacdo do modelo proposto.

1.5 Organizacao do Texto

Esta dissertacdo esta dividida em seis capitulos. O capitulo um cobre a presente introdugao
jé& o capitulo dois contém a fundamentacgdo tedrica das etapas seguidas no biomonitoramento.
No capitulo trés sdo apresentados trabalhos relacionados, na forma de softwares de estatistica,
que sao aplicados em situagdes reais de andlise de dados de campo por pesquisadores. O quarto
capitulo se refere ao detalhamento do modelo proposto em sua arquitetura e desenho. No ca-
pitulo cinco serd apresentada a implementacdo de um protétipo funcional implementado com a
funcdo de servir como prova de conceito e utilizado em uma avaliacdo de aceitacio de software
detalhada no capitulo seis. Ja no capitulo sete serdo demonstrados os resultados obtidos em um

balanco final e listados possiveis trabalhos futuros.
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2 FUNDAMENTACAO TEORICA

De maneira a contextualizar a presente proposta as se¢des a seguir irdo cobrir conceitos
de biomonitoramento como coleta e organizagdes de dados coletados em campo bem como as
andlises estatisticas e suporte tecnoldgico disponivel para tratamento destas informagdes. O
contexto abordado se refere ao ambiente no qual Biomon estd inserido e propde suporte.

Com o objetivo de apresentar um caso de uso real serd apresentado um método de coleta
e andlise de dados em biomonitoramento onde € feito o estudo dos niveis de degradacdo e
recuperagdo de areas de floresta com a utilizagdo de liquens como biomonitores. Segundo
literatura especializada os liquens sao os organismos mais adequados para esta tarefa (CONTI;
CECCHETTI, 2001). J& para demonstrar a forma como técnicas estatisticas sdo empregadas no
biomonitoramento serd abordada uma técnica de teste de hipdteses com a utilizacdo do conceito
de anélise de caminho (path analysis).

Quanto ao suporte tecnoldgico serd apresentado o ambiente de programacao estatistica R,
comumente referenciadas em material cientifico como em (KOSICKI; CHYLARECKI, 2012)
e (GENTLEMAN et al., 2004). Importante observar que em um mesmo estudo, por vezes, €
possivel notar a utilizagdo de diferentes softwares/implementacdes complementares a fim de

executar as técnicas estatisticas descritas por uma andlise.
2.1 Biomonitoramento

O biomonitoramento trata da identificacdo das reacdes dos organismos frente as interfe-
réncias em seu habitat (ELLENBERG; WOODS-SCHANK; ENTWICKLUNGSTECHNOLO-
GIEN, 1991). Diferentes bioindicadores, ambientes e agentes poluentes sdo observados, como
em (CONTI; CECCHETTI, 2001) onde liquens sao utilizados como biomonitores para avaliar
niveis de poluicdo ou como em (RIVAS PLATA; LUCKING; LUMBSCH, 2008) que também
fez uso de liquens, mas desta vez para determinar se dada floresta esté livre de distirbios ou
interferéncias de agentes externos.

Independentemente do objetivo, estudos em biomonitoramento seguem uma estrutura se-
melhante, onde o pesquisador propde uma hipdtese para um efeito a ser observado. A partir
de entdo procura com a ajuda de organismos bioindicadores, relacionar alteragdes nestes orga-
nismos com as interferéncias monitoradas. As caracteristicas a serem analisadas no ambiente
alvo definem tanto o organismo a ser coletado ou observado quanto os atributos a serem estu-
dados. Além disso sdo coletados dados das chamadas varidveis ambientais como em (HEPP
et al., 2010) onde além do bioindicador, um microinvertebrado do fundo de rios, sao coletadas
informacdes como velocidade da corrente do rio, temperatura da dgua, nivel de oxigénio, pH,
entre outros.

As coletas sd@o concentradas em diferentes dreas ou parcelas (plots), de forma a produzir

evidéncias que caracterizem cada ponto e proporcionem subsidio para comparagdes e inferén-
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cias a partir das diferencas. Além disso, também € comum a defini¢do de uma drea controle
como em (HEPP et al., 2010) e (SILVA et al., 2000) onde foram definidas regides referéncia
para comparagdo com as demais.

Embora compartilhem uma mesma estrutura, cada método descreve a sua maneira a forma
como os dados serdo coletados em campo. Um maior detalhamento a respeito da coleta de

dados e andlise destes serdo descritos nas secdes seguintes.

2.2 Coleta e Organizacao de Dados

Diferentes métodos de coleta de dados em campo podem ser encontrados em publicagdes
da drea da ecologia com énfase em biomonitoramento. Variagdes em dreas como florestas,
lagos ou desertos, em unidades amostrais tais como arvores, pedras, d4gua doce ou salgada
e, de diferentes bioindicadores como liquens, peixes, organismos invertebrados ou bactérias,
determinam a forma como os dados serdo coletados. Por vezes, pesquisas semelhantes como
(JEON et al., 2008) e (HEPP et al., 2010) apresentam metodologias diferentes.

Em (JEON et al., 2008) a proposta se refere a um sistema de alarme quanto ao nivel de
poluicdo da dgua. O método proposto € a andlise do comportamento de um agente bioindicador
por meio da andlise de imagens registradas por filmadoras ou frame grabbers. Ja (HEPP et al.,
2010) procura avaliar o impacto da agricultura e urbanizacdo em rios por meio da coleta e ana-
lise de um determinado organismo bioindicador. Estes dois exemplos ilustram a necessidade de
suporte a diferentes entradas de dados para uma mesma finalidade de andlise tendo em vista que

as técnicas estatisticas empregadas para andlise destes dados s@o, sendo idénticas, semelhantes.

2.2.1 Meétodo do Elastico

De maneira a ilustrar com mais detalhes uma metodologia de coleta de dados, foi esco-
lhido o método conhecido como Método do Elastico proposto em (MARCELLI, 1992), que
trata especificamente de estudos com liquens. A partir de uma hipétese inicial este método pro-
poe a avaliacdo da cobertura de liquens (bioindicador) nas drvores (unidades amostrais) como
subsidio para ao teste de hipotese.

Aos dados da coleta, sugere o autor, devem ser agregadas informacdes adicionais do ambi-
ente onde se encontram as unidades amostrais, tais como luminosidade, humidade e velocidade
do vento, entre outros. Também sdo coletados dados a respeito da propria unidade amostral,
como pH e cor da casca, todos estes dados sdo tabulados e relacionados seguindo a metodolo-
gia proposta.

Deste relacionamento sdo elaboradas tabelas de varidveis ambientais, de onde se parte para
a transformacao dos dados em informacdes com a aplicagdo das mais variadas técnicas estatis-
ticas. Em (KAFFER; GANADE; MARCELLI, 2009) sdo relacionadas as técnicas: Andlise de
Co-Variancia (ANCOVA), Modelo de Regressdao Linear (GLM) e Coeficiente de Sgrensen.
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A préxima secdo trata das técnicas estatisticas, utilizadas no estudo dos dados de campo.
Mais especificamente serd tratada a técnica conhecida como Modelo de Equagdes Estruturais
(SEM) utilizada no estudo de relagdes de causa-efeito, ideal no entendimento da contribui¢io

de cada uma das varidveis na degradac@o ou recuperagdo de dada érea.

2.3 Técnica Estatistica

A estatistica tem sua contribui¢ao no apoio ao desenvolvimento de modelos e suporte a pre-
dicdes na ciéncia, e na sua confrontagdo com dados reais observados em campo (GOTELLI
et al., 1995). Estudos cientificos ttm como objetivo observar causas para fendmenos obser-
vaveis e a coleta de dados é um meio para este fim. A partir desta coleta € formulada uma
hipdtese que por sua vez gera predi¢des, estas ultimas sao testadas com novas rodadas de obser-
vagdes. Em situacdes onde as predi¢des ndo corroboram o que foi proposto, a hipdtese precisa
ser revista € o processo se reinicia.

Na tarefa de entender ou explicar os fenomenos observados, as andlises de causa-efeito tém
papel fundamental, e podem ser executadas por meio de diferentes metodologias. Entre as prin-
cipais técnicas é possivel mencionar Path Analysis (SHIPLEY, 2009), Bayes (ARHONDITSIS
et al., 2007) e SEM (WALKER et al., 2013).

2.3.1 Modelo de Equagbes Estruturais (SEM)

A técnica de modelagem de relagdes de causa-efeito SEM, sigla em inglés para Modelo de
Equagoes Estruturais, fornece ao pesquisador uma ferramenta para quantificar e testar modelos
tedricos (PUGESEK; TOMER; EYE, 2009). A partir da defini¢do dos parametros que demons-
tram a magnitude do efeito de uma relacdo direta ou indireta entre varidveis de um modelo, o
pesquisador pode avaliar uma proposta de hipdtese. A este processo se dd o nome de Aspecto
Confirmatério de SEM, ja a repeticao deste procedimento com novos dados proporciona a pos-
sibilidade de andlise do impacto destes no modelo, este € o chamado Aspecto Exploratdrio de
SEM.

A principal diferenca entre SEM e outras técnicas semelhantes, é o suporte a varidveis la-
tentes, este tipo de varidvel ndo pode ser observada diretamente na coleta de dados mas é carac-
terizada de forma indireta sendo composta por dados de outras varidveis associadas.

Em (MAZANCOURT et al., 2013), os autores propdem que um ecossistema se mantém
estabilizado em razdo da biodiversidade por meio de trés mecanismos: a resposta ambiental,
a demografia e um baixo valor de erro nas observacdo. Diferentes técnicas estatisticas foram
aplicadas sobre bases de dados preexistentes de diferentes regides, como forma de caracteriza-
las. A partir de entdo foram elaborados modelos SEM onde os mecanismos propostos foram
testados quanto a sua participa¢ido no fendmeno observado.

Ja (LAVOREL et al., 2013) faz uso de SEM como forma de identificar os fatores da gestio
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de pastagens que possuem maior impacto na polinizag¢do de plantas. Os autores propdem uma
metodologia para identificacdo desta relacao, a partir de entdo elaboram um modelo SEM de
efeito-resposta e testam os dados coletados em campo.

Os trabalhos citados sdo alguns exemplos da utilizacdo de SEM em biomonitoramento, com

o objetivo de explicar a participacdo de diferentes fatores em um dado fendmeno.
2.4 Suporte Tecnolégico

Para o suporte a andlise de dados, diferentes opcdes de software estatistico podem ser en-
contradas. De maneira geral estes softwares fornecem suporte a uma abordagem ou conceito
estatistico oferecendo ao usudrio diferentes paradigmas de operagdo. Desta forma o pesquisador
que necessita aplicar diferentes conceitos estatisticos em uma andlise precisa também interagir
com diferentes contextos de software.

Em (PILLAR; ORLOCI, 1996) os autores, no papel de pesquisador e estatistico, imple-
mentaram suas ferramentas, o Multiv (MULTIV, 2014) e o SYNCSA (SYNCSA, 2014), e as
utilizam como forma de sustentar sua proposta. Este € um exemplo de implementacao de soft-
ware dedicado ao método estatistico apresentado pelo autor. A medida que diferentes indices,
como Student ou C'hi?, ou técnicas, como Bayes ou SEM, sejam agregadas 2 andlise dos da-
dos de campo, outras ferramentas precisam ser agregadas ao trabalho do pesquisador, como em
(BRAAK, 1992) que fez uso do software CANOCO (CANOCO, 2014) em suas pesquisas.

Biomon propde um modelo de software onde o estatistico e o pesquisador interagem cola-
borativamente para elaborar um arquivo descrevendo a integracdo de técnicas estatisticas e seus
parametros que devera ser interpretado pelo software proposto e executado, juntamente com os
dados de campo informados pelo pesquisador. A necessidade desta integracdo pode ser obser-
vada em (RIVAS PLATA; LUCKING; LUMBSCH, 2008), onde sdo aplicadas técnicas como
One-way ANOVA e Scheffé post-hoc bem como Andlise de Componentes Principais (PCA) com
o auxilio de dois diferentes softwares: PC-ORD (PC-ORD, 2014) e Statistica (STATISTICA,
2014), cada um com sua propria interface de funcionamento e forma de entrada de dados.

Procurando oferecer uma alternativa para a implementagdao do Biomon, a préxima secio
apresenta o ambiente R (THE R PROJECT, 2014) de computacdo estatistica, utilizado na pro-
ducgdo académica de diversas dreas, desde andlises de integracdo das funcdes do cérebro (RO-
ELSTRAETE; ROSSEEL, 2011), passando por tratamento de imagens digitais (POLZEHL;
TABELOW, 2007) e biologia (BONNET; PEER, 2002).

O ambiente R (THE R PROJECT, 2014) se apresenta como uma op¢ao atualizada tanto
em relacdo a seu suporte por parte da equipe de desenvolvimento de sua distribuicdo base atu-
almente na versdo 3.2.0 de 16.04.2015, quanto pela sua utilizagdo e referéncia em publicacdes
recentes e importantes na drea do biomonitoramento como em (DEBASTIANI; PILLAR, 2012).
Com uma arquitetura composta por conjuntos de bibliotecas para tratamento estatistico de da-

dos nativo, bem como pacotes desenvolvidos por outros desenvolvedores ndo ha a necessidade
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de re-escrever as técnicas ji suportadas. Desta forma a presente proposta pode limitar-se a des-
crever como a integracao destas técnicas estatisticas em uma andlise € suportada e integrada
em um ambiente onde o pesquisador informa seus dados e escolhe a abordagem estatistica que

melhor se adequa a sua necessidade.

2.4.1 Linguagem e Ambiente de Computacéo Estatistica R

R (THE R PROJECT, 2014) é uma linguagem e ambiente para computacao estatistica e
producdo de graficos, considerada uma implementag¢do de c6digo aberto de outra linguagem,
chamada S desenvolvida inicialmente na Bell Laboratories, atualmente Lucent Technologies. O
R ¢é atualmente distribuido como software livre sob os termos da licenca GPL da Free Software
Foundation.

A interface com o usudrio € essencialmente em linha de comando que, por ser um software
de arquitetura aberta, pode ser incrementado com a adi¢cdo de novos pacotes que estendem sua
gama de possibilidades. A implementacdo destes pacotes exige do desenvolvedor conhecimen-
tos técnicos de desenvolvimento, podendo inclusive agregar ao seu pacote a integracdo com
codigos de outras linguagens como C, C++ e Fortran, por exemplo.

Quanto a operagdo, o R (THE R PROJECT, 2014) permite ao usudrio a execu¢do individual
de cada célculo, ou a criagdo de um arquivo script onde diferentes comandos sdo encadeados e
executados sequencialmente. Com isso € possivel, com poucos conhecimentos técnicos especi-
ficos, automatizar uma rotina de anélise de dados abrangendo diversas técnicas estatisticas.

Algumas iniciativas como em (RSTUDIO, 2014), procuram tornar a utilizacao do R (THE
R PROJECT, 2014) uma tarefa mais intuitiva disponibilizando uma interface grafica tanto para

a sua operagdo, quanto desenvolvimento de novos pacotes.
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3 TRABALHOS RELACIONADOS

Este capitulo apresenta propostas de softwares que sao utilizados em trabalhos de biomo-
nitoramento como ferramenta principal, ou em conjunto com outras na andlise dos dados de
campo. Entre os softwares estatisticos disponiveis, foram escolhidas opc¢des aplicadas na ana-
lise de dados em biomonitoramento com suporte a matrizes de dados univariados e multivaria-
dos ou mesmo apenas suporte estatistico estatistico a algum passo necessario para a andlise de

dados de campo.

Algumas das ferramentas apresentadas a seguir foram desenvolvidas por pesquisadores
como apoio as suas publicacdes, e a partir de entdo utilizadas em outros trabalhos, sendo apli-
cadas nos mais diferentes assuntos. A intencdo é promover uma comparagao entre os trabalhos

relacionados usando critérios que permitam avaliar a contribui¢do proposta pelo Biomon.

3.1 Multiv & SYNCSA

No artigo de (PILLAR; ORLOCI, 1996) os autores propdem a implementacdo de um al-
goritmo para a execucdo de aleatorizacdo de testes para confirmacdo de hipdtese. Desta pro-
posta surgiram os softwares Multiv (MULTIV, 2014) para andlise exploratdria multivariada e
o SYNCSA (SYNCSA, 2014) para andlise de correlacdo de matrizes. Fazendo uso de uma
ou mais técnicas estatisticas estes softwares podem serem utilizados isoladamente ou em con-
junto com softwares complementares como em (CRUZ et al., 2010), (CARBONI; ACOSTA;
RICOTTA, 2013) e (HEPP et al., 2010).

Ambos Multiv (MULTIV, 2014) e SYNCSA (SYNCSA, 2014) sao distribuidos livremente
nas plataformas Apple Mac OS ™e MS Windows ™(com limita¢des quanto a geracdo de gra-
ficos na versdo MS Windows ™). Ambos softwares tém sua operag@o por linha de comando
onde sao fornecidas opcdes ao usudrio para configuragcao, importagao dos dados e execugao das

andlises disponiveis.

A entrada de dados € feita por um arquivo texto contendo uma matriz de varidveis obser-
vadas pelas unidades amostrais. A partir da entrada dos dados algumas operacdes podem ser
efetuadas nestes a fim de editar os titulos das linhas ou colunas e a partir daf as andlises estatis-

ticas sao executadas.

Diferente do Multiv (MULTIV, 2014), o SYNCSA (SYNCSA PACKAGE FOR R, 2014)
teve implementada uma versdo para o ambiente R (DEBASTIANI; PILLAR, 2012) suportando
as funcionalidades desenvolvidas anteriormente neste novo ambiente, desta forma estando dis-

ponivel em uma gama maior de plataformas.
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3.2 Past

O artigo (HAMMER; HARPER; RYAN, 2001) trata do software estatistico para paleonto-
logia Past (PAST, 2014), onde os autores procuram reunir métodos para auxilio em pesquisa
levando em conta o aspecto quantitativo. Apesar do contexto dirigido a paleontologia, os mé-
todos cobertos sdo conhecidos e aplicados nas andlises em biomonitoramento, mas ainda assim
nao sdo facilmente encontrados em distribui¢des de software estatistico padrao. Entre suas fun-
cionalidades estd o suporte a dados univarados e multivariados bem como andlises temporais de

dados, andlise filogenética e representacio grafica.

Um exemplo da utilizagc@o do Past (PAST, 2014), em conjunto com outro software, pode ser
observado em (KNEITEL; LESSIN, 2010).

Past (PAST, 2014) € distribuido livremente para plataforma MS Windows ™apenas. Sua
interface gréfica apresenta ao usudrio uma tabela onde os dados podem ser informados manu-
almente ou importados a partir de um arquivos texto, com diferentes opcdes de quebras como
forma de identificar as colunas. Depois de informada a base de dados, as operagdes ocorrem por
meio do acesso ao menu pull-down, onde sdo aplicadas as técnicas ou fungdes escolhidas sobre
os dados informados. Algumas fun¢des disponibilizam ao usudrio, ajustes nos seus parametros

a fim de controlar sua execugdo ou apresentacao.

3.3 PC-ORD

O software PC-ORD (PC-ORD, 2014) ¢ distribuido comercialmente para a plataforma MS
Windows ™, apesar de haver uma versdo chamada demo esta é limitada a apresentar a in-
terface e algumas funcionalidades da ferramenta, nenhum célculo € executado. Seu manual
(MCCUNE; MEFFORD, 2011), atualmente na versao 6, descreve de forma geral seu funciona-
mento, em relacdo a sua operacao o software foi construido com seu sistema de ajuda sensivel

ao contexto provendo suporte adequado as dificuldades do usuério.

Com foco na andlise de dados ecoldgicos, disponibiliza uma variedade de métodos esta-
tisticos para operacdo com dados multivariados. A terminologia utilizada é adaptada a drea da
ecologia, o que permite ao pesquisador reduzir a curva de aprendizado fornecendo uma interface

familiar ao contexto da pesquisa.

A partir do menu principal é possivel importar as matrizes com os dados em vérios formatos,

como arquivos texto e planilhas MS Excel ™.

Assim como os outros softwares ja mencionados, PC-ORD (PC-ORD, 2014) cobre um con-
texto limitado de técnicas estatisticas, com isso pode haver a necessidade de ser utilizado em
combinacdo com outra ferramenta como em (RIVAS PLATA; LUCKING; LUMBSCH, 2008).
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3.4 CANOCO

Em (BLASIUS; GREENACRE, 2014), o autor apresenta um relato de sua proposta de uti-
lizacdo da Andlise de Correspondéncia Canonica (CCA) no biomonitoramento. Neste mesmo
artigo € apresentado o software CANOCO (CANOCO, 2014) desde sua origem, descrevendo o

suporte a esta técnica de ordenagdo e suas variantes.

CANOCO (CANOCO, 2014) é comercializado em versdes para a plataforma MS Windows
™ “atualmente se encontra na versio 5, frequentemente mencionado em artigos que fazem uso
das técnicas de ordenacdo, como se pode observar em (ALCARAZ; CAIOLA; IBANEZ, 201 1),
(AYUKE et al., 2011) e (WILSON et al., 2009).

A entrada de dados € feita a partir de uma planilha MS Excel ™, onde diferentes matrizes
de dados podem ser importados simultaneamente a partir de diferentes abas de uma mesma
planilha. No geral sua operacao acontece da mesma forma que os demais softwares similares,

a partir de menus pull-down e janelas popup onde as andlises podem ser parametrizadas.

3.5 IBM SPSS

Como parte do pacote de solucdes analiticas da IBM ™para o mercado corporativo, o SPSS
(SPSS, 2014) é comumente mencionado em artigos de ecologia no apoio a analise de dados.
Apesar de ter foco em andlise de dados de negdcio, possui suporte a muitos métodos estatisti-
cos divididos em diferentes médulos que podem ser abstraidos para a ecologia. Como exemplo
pode-se mencionar o pacote AMOS que trata de Modelo de Equacdes Estruturais, onde € pos-
sivel estabelecer um modelo de relacdo de causa e efeito, e sua parametrizagdo, e a partir disso
avaliar o modelo proposto com dados reais, tanto de uma pesquisa de campo como de um ne-

gbcio ou produto.

Apesar da interface promover ao usudrio uma experiéncia intuitiva, o conjunto de solugdes
analiticas SPSS (SPSS, 2014), por seu foco na drea do negécios, exige do pesquisador conhe-
cimento técnico tanto da ferramenta quanto de suas funcionalidades. Desta forma, podendo

adaptar sua necessidade a execu¢@o da andlise correta no pacote especifico.

O SPSS (SPSS, 2014) é um software comercial licenciado, e portanto, precisam ser adqui-
ridas licencas de uso para sua operacao. Cada pacote da solucdo possui seus proprios requeri-
mentos em termos de sistema operacional, o que pode, em alguns casos limitar sua instalacdo
a um determinado ambiente. Assim como alguns dos demais softwares ja mencionados, SPSS
(SPSS, 2014) também importa as matrizes a partir de uma planilha eletronica, bem como de

arquivos texto ou outras fontes.
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3.6 Comparativo

Como forma de apresentar um comparativo entre os trabalhos relacionados, aqui represen-
tados por softwares de andlise de dados, a tabela 1 apresenta como cada software atende aos

critérios adotados e descritos a seguir:

e Interface com o usuario: No que se refere a experiéncia do usudrio com a utilizagdo de
um software esta se apresenta mais intuitiva quando ha acesso a uma interface grafica com
campos de entrada de dados devidamente descritos por seus titulos, botdes para acesso a
funcdes e as mais variadas formas de menus para selecdo de opgdes. Para tanto o Biomon
dedica uma camada (biblioteca ou pacote) especificamente a este conceito como forma
de apresentar ao usudrio uma experiéncia com um minimo de complexidade tecnoldgica,
de forma que o pesquisador ndo precise necessariamente decorar listas de comandos para
executar alguma acdo ou lidar com mensagens de erro ou alerta de dificil interpretacdo

enviados pelo software por impericia do usudrio.

Para a avaliacdo da interface com o usudrio serdo considerados os seguintes aspectos:

— Linha de comando: para os casos onde o acesso do usudrio as funcdes do software

devem ser feitas por linha de comando em um terminal;

— Interface grafica: para os casos onde o acesso € feito por meio de interface grafica

com janelas, botdes e menus.

e Suporte: A arquitetura do Biomon ¢é dirigida para o suporte a um contexto de andlise
composto por dados e métodos para aplicacdo de técnicas estatisticas. Com o objetivo
de auxiliar o pesquisador na andlise de dados de campo sem que este tenha que lidar
com diferentes solu¢des de software, cada um com seu préprio paradigma de operagao.
O Biomon depende apenas da elaboracdo dos arquivos de andlise, criados pelo estatis-
tico ou compartilhado entre os pesquisadores, para cobertura de diferentes abordagens

estatisticas em um mesmo ambiente.

Para avaliacao do tipo de suporte fornecido pelos trabalhos relacionados, softwares, serdo

considerados os seguintes aspectos:

— Contexto de analise: os trabalhos relacionados como com suporte ao contexto de
andlise procuram disponibilizar métodos para aplicacdo de técnicas estatisticas ne-
cessdrias para a andlise de um conjunto de dados. Esta abordagem tem um escopo
mais amplo agregando em um mesmo ambiente, sob um mesmo paradigma de uti-
lizagdo e interface com o usudrio, diferentes ferramentas estatisticas para o apoio a

interpretacdo de dados de campo.

— Método estatistico: os trabalhos relacionados como com suporte a método esta-

tistico possuem um escopo mais especialista, disponibilizando suporte a entrada e
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manipulacdo de dados para execucdo de um método estatistico especifico. Por se
tratarem de ferramentas para suporte especifico sua utilizagdo requer a combinagao

com outras na analise de dados em biomonitoramento.

e Extensibilidade: A presente proposta procura fornecer ao usudrio uma experiéncia pro-
xima a sua drea de atuagdo, seja com o desenvolvimento de uma instancia de software
direcionada a um contexto ou propondo uma arquitetura que fomente o desenvolvimento
de novas versdes da referida instancia com o reaproveitamento de camadas (pacotes ou
bibliotecas) comuns de software. O que geralmente se observa é o desenvolvimento de
solugdes de software dedicadas a uma drea foco ou abordagem estatistica fim, onde a ar-
quitetura geralmente € proprietdria nao permitindo desta forma sua extensdo ou adaptagdo
para outros fins. Apesar disso, alguns exemplos implementados sob licencas de dominio
publico tém sua estrutura acessivel a comunidade de desenvolvedores, mas ainda assim
ndo se apresentam devidamente preparados para serem facilmente estendidos ou adapta-

dos para dreas diferentes das que foram originalmente designados.

Para a avaliacdo da extensibilidade do software serdo considerados os seguintes aspectos:

— Codigo aberto: para softwares onde o acesso ao c6digo é de dominio piblico po-
dendo ser gerada uma nova instancia do mesmo software e aplicadas adaptacdes ou

ajustes por terceiros, ou seja possa ser extendido;

— Cédigo proprietario: para softwares onde o acesso ao seu c6digo seja controlado
pela equipe de responsdvel ou empresa proprietaria dos direitos autorais, desta forma
nao sendo possivel o acesso direto pela comunidade de desenvolvedores para copia
ou adaptacdo, o que impossibilita sua livre extensdo para cobertura de diferentes

contextos.

Tabela 1: Comparativo entre os Trabalhos Relacionados

Software Interface Suporte Extensibilidade
Multiv & SYNCSA  Linha de comando Meétodo estatistico ~ Cddigo aberto
Pct.SYNCSA para R Linha de comando Meétodo estatistico ~ Cddigo aberto

Past Interface grafica Contexto de andlise Cddigo proprietario
PC-ORD Interface grafica Meétodo estatistico ~ Cddigo proprietdrio
CANOCO Interface grafica Meétodo estatistico ~ Codigo proprietario
IBM SPSS Interface grafica Meétodo estatistico ~ Codigo proprietario

Fonte: Elaborada pelo autor

A interface e seus componentes por si sé ndo podem caracterizar um software como ade-
quado ou ndo para utiliza¢do pelo pesquisador, tanto isto € valido que mesmo ferramentas com
operacdo por linha de comando ainda sdo acessadas e desenvolvidas para andlise de dados de
campo, como por exemplo Multiv (MULTIV, 2014) e SYNCSA (SYNCSA, 2014). Apesar
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de requerer uma curva de aprendizado maior que solugdes gréficas, seu suporte a abordagens
estatisticas ambientadas na drea do biomonitoramento ainda se apresenta como solugdo para
suporte a assuntos nao cobertos por solu¢des com uma interface mais intuitiva.

Em relacdo ao suporte fornecido ao pesquisador, o presente modelo procura contextualizar
sua operacao em uma drea da pesquisa proporcionando meios para que todo suporte estatistico
necessdrio seja adicionado de maneira dindmica. Como resultado o pesquisador ndo precisa
recorrer a diferentes solugdes de software com diferentes interfaces, diferentes abordagens de
entrada de dados e metodologias de operagao.

Além dos aspectos praticos observados como interface com o usudrio e tipo de suporte es-
tatistico oferecido, Biomon prima por uma solucio que tecnicamente possa ser estendida para
diferentes abordagens de andlise de dados de campo em biomonitoramento. Esta extensao com-
preende a aplicacdo de adaptacdes no software original para suporte, por exemplo, a uma nova
distribui¢do de dados de entrada resultando em uma nova instancia do Biomon. Apesar de algu-
mas solugdes de codigo livre terem sido listadas nenhuma delas apresenta como caracteristica
uma arquitetura dedicada a fomentar sua extensdo com baixo impacto no software original.

Detalhes do modelo proposto serdo descritos nos proximos capitulos.
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4 BIOMON

Como forma de organizar a apresentacdo do modelo as proximas se¢des serdo representa-
das pelos conceitos de blackbox e whitebox, estabelecidos por (ROSENBLUETH; WIENER;
BIGELOW, 1943). O primeiro se refere a execucdo de uma unidade sem que se saiba seu fun-
cionamento interno, desta forma a se¢do Visao Geral (4.1) apresenta o modelo em dividido em

camadas sob uma visdo global sem entrar em detalhes a respeito de sua composi¢do interna.

O conceito de white box se refere a apresentagdo da estrutura interna do modelo que sera
descrito em camadas especializadas na se¢do Camadas do Biomon (4.2). Ainda considerando a
estrutura interna do modelo a se¢do Arquitetura do Biomon (4.3) apresenta um maior nivel de

detalhamento e descreve a interacao entre as camadas.

4.1 Visao geral

Biomon € uma proposta de software que procura contemplar sua extensibilidade em nivel de
desenvolvimento, como forma de proporcionar a cobertura de diferentes contextos com um mi-
nimo de esfor¢o. Outro aspecto considerado pelo software € sua usabilidade, onde sua operacao
e configuracao sao compartilhadas entre o especialista em estatistica, aqui chamado de estatis-
tico, e o usudrio final ou pesquisador. Ambos papéis podem, sem prejuizo para a usabilidade,

serem desempenhados por um usudrio mais experiente ou capacitado.

Em relacdo a extensibilidade esta é alcancada com um arquitetura que contempla o padrio
de modelagem Modelo-Visoes-Controladores figura 2, padrdo este que teve suas primeiras re-
feréncias em (REENSKAUG, 1979a) e (REENSKAUG, 1979b). Levando em conta o fato de
que a camada do Modelo se encarregaria de disponibilizar os métodos para interpretacdo do
arquivo elaborado pelo estatistico, e executar as técnicas estatisticas disponiveis; este software

nao necessitaria qualquer ajuste especifico para suporte a diferentes contextos.

A camada de Controladores deve responder as alteracdes aplicadas na camada de Visdes a
fim de suportar eventuais novos objetos de interface ou comportamentos implementados para
contemplar uma nova instancia do software. A interface grafica (GUI - Graphical User In-
terface) pode fornecer ao usudrio uma experiéncia aclimatada nos termos do contexto que o
software se propoe. Desta forma diferentes areas de pesquisa poderiam demandar desenvolvi-
mentos na camada de Visodes a fim de atender a um contexto especifico, resultando em um novo

software com relativamente pouco esforco.

A préxima secdo descreve em detalhes o escopo de cada uma das camadas no modelo pro-

posto.
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Figura 2: Visdo geral do Biomon

Visbes

Controladores i
—
O«
Modelo ﬂn" ot g b :,\Vk ‘q
(':J_ &t (‘.) KJ( {'],

Fonte: Elaborada pelo autor

4.2 Camadas do Biomon

421 Camada de Visoes

A camada de Visoes ou interface t€ém papel fundamental em uma caracteristica que Biomon
procura promover que é fornecer ao usudrio final, pesquisador, uma experiéncia ambientada
nos termos da drea de pesquisa que a instancia do software se propde. Outro aspecto importante
presente nesta camada de desenvolvimento € o fato de que os ajustes aplicados em seus compo-
nentes t€m pouco ou nenhum impacto no restante do software. Desta forma versdes do mesmo
software para linhas de pesquisa similares podem ser distribuidas com diferentes interfaces pre-
servando seu funcionamento interno, o que reduz a curva de desenvolvimento destes softwares

sensivelmente.

A figura 3 apresenta um exemplo do que se espera desta camada. No contexto do modelo
proposto o usudrio deve ter condi¢des de informar seus dados de campo, a andlise estatistica

que pretende executar e ao final ter acesso ao resultado desta andlise.

4 2.2 Camada dos Controladores

A camada de Controladores ( Figura 4 ) retine as rotinas que vao responder a interacao do
usudrio com o software pela interface onde sdo acessados elementos como botdes e menus. Os
controladores t€m a fun¢do de dar suporte as requisicdes destes objetos executando chamadas

as rotinas descritas e implementadas na camada do modelo.
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Figura 3: Camada de Visdes
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Fonte: Elaborada pelo autor

Uma ac¢ao pode ser representada por uma chamada ou um conjunto de chamadas encadea-
das. Desta forma altera¢des no comportamento destas acdoes podem ser aplicadas na camada de
Controladores, sem necessariamente causar impacto no restante do cédigo. Da mesma forma
que atualizacdes nas camadas de Visdes e modelo podem acarretar efeitos colaterais nos con-

troladores apenas, ndo necessariamente no software como um todo.

Figura 4: Camada de Controladores
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Fonte: Elaborada pelo autor

Controladores

4.2.3 Camada do Modelo

A camada do Modelo ( figura 5 ) redne as classes e métodos responsaveis pelo funcio-
namento do Biomon como proposta de software para automacdo da andlise de dados. Nesta
camada é implementado o suporte estatistico, seja de forma direta com a criac@o de classes de
célculo ou por chamadas a bibliotecas externas. A implementacao do modelo em uma lingua-
gem de programagdo como o R (THE R PROJECT, 2014) apresenta como principal vantagem
o suporte nativo a técnicas estatisticas. Estas técnicas ndo necessitariam ser implementadas
no codigo do Biomon mas acessadas dinamicamente a medida em que sejam solicitadas pelo
arquivo de andlise informado pelo pesquisador.

Também € atribuicdo do modelo prover rotinas para leitura e interpretacdo do arquivo de
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andlise criado pelo estatistico e informado pelo pesquisador juntamente com as referéncias para
seus dados de campo.

A principal caracteristica do Biomon e que o diferencia dos demais trabalhos relacionados é
o fato de que as andlises estatisticas, caracterizadas por passos que descrevem técnicas estatisti-
cas, sdo informadas em tempo de execu¢do na forma de um arquivo com formatacgado especifica.
Desta forma o usudrio tem a possibilidade de organizar conjuntos de arquivos de anélise que
mais se adequam a sua necessidade em um mesmo ambiente de maneira simples e intuitiva. A
formatacdo deste arquivo de andlise vai depender muito do ambiente onde o software estiver
sendo implementado. De maneira geral, o que se espera € um baixo nivel de complexidade para

o estatistico no momento de formatar tal arquivo, segue um exemplo:

e Arquivo no formato CSV: se trata de um formato comumente aplicado em troca ele-
tronica de informacdes e suportado pela maioria (sendo a totalidade) dos softwares de
planilhas eletronicas, maiores detalhes podem ser obtidos a partir da sua RFC (Request
For Comment) (RFC 4180, 2015);

e Informacoes: para a descricao dos passos a serem executados em uma andlise de dados, o
arquivo CSV deve conter no minimo uma lista de fun¢des ou métodos a serem executados
bem como as referéncias aos seus parametros, para serem interpretados e executados pelo

Biomon;

e Referéncia dinamica: o arquivo de andlise deve permitir ao estatistico fazer referéncia
aos dados informados pelos usudrios de forma dindmica permitindo, desta forma, que
um mesmo conjunto de passos descritos em um arquivo de andlise pode ser usado com

diferentes conjuntos de dados.

Figura 5: Camada do Modelo

Fonte: Elaborada pelo autor

4.3 Arquitetura do Biomon

Para a arquitetura do modelo foi considerada a metodologia de descri¢do de modelo de soft-
ware 4+1 View Model of Software Architecture (KRUCHTEN, 1995) com algumas adaptacdes
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a fim de adequar o modelo do software proposto. A seguir serdo apresentadas as visdes propos-
tas pela metodologia com seus componentes e a forma como estes se integram descrevendo o

software modelado:
4.3.1 Visao Légica

A figura 6 apresenta a visdo légica do modelo, onde os requerimentos funcionais sdo apre-
sentados. As representacdes ‘“Dados de campo” e “Script de andlise” sdo objetos que o usudrio
deve interagir diretamente por meio da camada de interface do software. A camada de Visdes
também disponibiliza meios para que o usudrio execute acoes que serdo roteadas pela camada
de Controladores para os métodos definidos na camada do Modelo que l1€em e interpretam o

arquivo de andlise e retornam o resultado obtido.

Figura 6: Visao Logica
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Fonte: Elaborada pelo autor

4.3.2 Visao de Processos

A figura 7 proporciona uma visdo mais detalhada da interacdo dos componentes internos
do modelo. A visdo de processos considera um aspecto mais detalhado da arquitetura levando
em conta requerimentos nao funcionais, detalhando a forma como os métodos sdo distribuidos
objetivando a especializa¢do e manutenibilidade.

A visdo de processos apresenta o que se espera de funcionalidades para o Biomon, onde cada
camada é implementada considerando a complexidade do seu ambiente de desenvolvimento.
Basicamente a camada de Visdes deve apresentar uma interface com suas agdes suportadas

pela camada de Controladores que por sua vez se encarrega de executar os métodos ou fungdes
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implementadas na camada de Modelo, na ordem correta.
A camada de Modelo por sua vez fornece o suporte a interpretacao do arquivo de andlise
informado pelo pesquisador, interpretando e executando cada passo. Ao final € retornando o

resultado da execugdo para que possa ser armazenado e ao enviado ao pesquisador.

Figura 7: Visdo de Processos
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Fonte: Elaborada pelo autor

4.3.3 Visao do Desenvolvimento

A figura 8 apresenta a modulariza¢do implementada no desenvolvimento do modelo pro-
posto e o que se espera de cada médulo ou camada. A representacdo botton-up descreve a
interacdo do usudrio e a forma como esta interacdo ¢é tratada pelo software em cada uma das
camadas. E possivel observar que a camada 1.Visées possui uma participacio mais interativa,
permitindo ao usudrio executar acdes que serdo tratadas pela camada 2.Controladores que por
sua vez participa de maneira interativa e reativa transformando as requisi¢cdes dos usudrios em

uma sequéncia de chamadas aos métodos definidos na camada 3.Modelo, que por sua vez res-
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ponde a estas chamadas.

Figura 8: Visdo do Desenvolvimento
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Fonte: Elaborada pelo autor

4.3.4 Visao Fisica

A visdo fisica apresenta a distribuicao fisica da solu¢ao desenhada, cobrindo sistemas distri-
buidos e arquitetura de hardware. O modelo proposto € organizado em camadas ou pacotes, por
isso a figura 9 se limita a apresentar esta distribui¢do. A camada de Visdes agrega as fungdes
responsaveis por fornecer ao usudrio final a interface com seus artefatos graficos como botdes,
menus € campos de edi¢cdo. Ja os controladores sdo rotinas internas que fazem o roteamento das
requisicoes executadas na interface para os métodos implementados no Modelo, que por sua
vez disponibiliza as funcionalidades de leitura e interpretacao do arquivo e andlise bem como a

execucdo dos passos descritos neste.

Figura 9: Visdo Fisica
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4.3.5 Visao +1

A visdo +1 procura apresentar a integracdo das visdes apresentadas até aqui em casos pra-
ticos também conhecidos como casos de uso. Para um melhor entendimento na forma como o
pesquisador deve interagir com o software e executar suas andlises, a seguir serd descrita a se-
quencia de passos (figura 10) a serem executados pelo pesquisador para executar uma operagao

basica:

1. O pesquisador usa menus drop-down do grupo Matrizes de dados para informar cada

uma das matrizes que pretende utilizar na analise;

2. O pesquisador usa o menu drop-down do grupo Anadlise para informar o script com a

andlise que pretende executar sobre a(s) matriz(es) informada(s);

3. O pesquisador seleciona o botdo Execute;

Ao final o pesquisador tem o resultado da execugdo do dltimo passo de sua andlise apresen-

tado no quadro logo abaixo do botao Execute.

Figura 10: Sequencia de Passos
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Fonte: Elaborada pelo autor

4.4 Consideracoes sobre o capitulo

O presente capitulo procurou apresentar os conceitos e objetivos do modelo proposto, o Bi-
omon, de forma a guiar o desenvolvimento de um software para automacao de andlise de dados

e apoio ao biomonitoramento. Foram destacadas as caracteristicas que procuram diferenciar
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o modelo proposto das opcdes ja disponiveis. Caracteristicas estas que ndo se limitam a sua
operagdo pelo usudrio mas propde um modelo de desenvolvimento que encoraja o desenvolvi-
mento de novas versdes ou instancias do software com o objetivo de atender a diferentes dreas
da pesquisa fornecendo uma interface com o usudrio adaptada a sua linha de pesquisa.

Entre as caracteristicas propostas como diferenciais em relacdo aos softwares estatisticos
disponiveis pode-se destacar o compartilhamento de responsabilidades entre o especialista em
estatistica, o estatistico, € o usudrio final do software ou pesquisador. O que se busca com
esta divisdo € liberar o pesquisador do trabalho de formatar conjuntos de softwares para andlise
estatistica a fim de executar um estudo mas se focar no que é mais importante, a interpretacao
dos resultados. Por outro lado o estatistico tem a oportunidade de descrever uma andlise em um
arquivo pré-formatado e distribui-lo como qualquer outro arquivo eletrdnico, permitindo que
sua proposta de andlise esteja acessivel facilmente pela comunidade cientifica.

Com sua arquitetura organizada em camadas, o que se propde € um modelo de software
cuja manutengdo de seus componentes tenha efeito restrito a sua camada, e eventuais efeitos
colaterais, sejam fruto de mudancas de requisito planejados. Da mesma forma, procura-se
encorajar o desenvolvimento de novas instancias do software para cobrir diferentes areas de
pesquisa. Sua estrutura modularizada permite a criacdo de um novo software a partir de uma
outra instancia, aplicando ajustes em sua interface sem necessariamente gerar efeitos colaterais
nos mecanismos de interpretacao do arquivo de anélise ou execucao das técnicas estatisticas.

No préximo capitulo serdo apresentadas as etapas do desenvolvimento de um protétipo em
linguagem de programacdo R (THE R PROJECT, 2014) aplicando os conceitos descritos até
entdo. Serdo detalhados todos os aspectos de desenvolvimento, do desenho a implementagdo,
bem como a execucdo de um arquivo de andlise de exemplo. Como forma de validar tanto
o protétipo quando o modelo proposto serd executada uma série de testes de aceitacdo com
pesquisadores em ecologia onde dados reais de pesquisa serdo analisados pelo protétipo. Ao
final, a execugdo serd avaliada pelos usudrios usando um formuldrio préprio bem como coletada

a opinido deste de forma descritiva.
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5 PROTOTIPO

O presente capitulo tem como propdsito apresentar a implementac¢ao de um protétipo, cha-
mado Biomon app, a fim de demonstrar a aplicacdo pratica dos conceitos apresentados até entao.
Este mesmo protétipo foi usado em uma atividade de avaliacio de aceitacao de tecnologia com

a aplicacdo de um caso de teste e avaliagdo com pesquisadores da drea de biomonitoramento.

5.1 Ambiente de programacao

A linguagem de programacdo escolhida para o desenvolvimento foi o R (THE R PROJECT,
2014). A escolha ocorreu principalmente pela sua arquitetura fortemente dedicada a computa-
¢do estatistica disponibilizando uma extensa gama de bibliotecas para execu¢do de rotinas de
andlise estatistica e por possuir uma comunidade ativa de desenvolvedores que implementam e

suportam novos pacotes que estendem as funcionalidades do ambiente.

5.1.1 The R Project

O ambiente de computacio estatistico R (THE R PROJECT, 2014) é uma derivacdo de c6-
digo aberto de outra linguagem chamada S (THE S SYSTEM, 2014). Apesar das diferengas,
parte significativa dos codigos desenvolvidos em S sdo interpretados pelo R sem maiores pro-
blemas. A principal caracteristica do R em relagdo ao seu predecessor € o cuidado com os
graficos gerados que resultam em um material de melhor qualidade para publicacdes, além do
fato de sua licenca uso estar sob os termos da GNU General Public License (GENERAL PU-
BLIC LINCENSE, 2014) da Free Software Foundation (FREE SOFTWARE FOUNDATION,
2014).

O R (THE R PROJECT, 2014) tem seus interesses mantidos pela The R Foundation, uma
organizagdo fundada pelo time responsdvel pelo core do ambiente, que entre outros objetivos
procura fomentar o continuo desenvolvimento do ambiente e sua divulgacdo. Como ponto ini-
cial para maiores informacdes a pagina The R Project (THE R PROJECT FOR STATISTICAL
COMPUTING, 2014) fornece uma boa quantidade de material a respeito do ambiente, sua ori-

gem e de que forma € possivel contribuir com o desenvolvimento de novos pacotes.

5.2 Arquitetura do Protoétipo

Conforme ja foi estabelecido pelo modelo o desenho do protétipo considera o padrao de
desenvolvimento em camadas Modelo-Visdes-Controladores. O protétipo foi desenvolvido em
trés pacotes, um para cada camada, que juntos representam um instancia do Biomon app para
automacao de andlise de dados de campo. As responsabilidades e o escopo de cada camada sdo

descritos a seguir:
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e Camada do Modelo - Pacote analyz: A camada do modelo contempla a mecanica prin-
cipal do software. E nesta camada que sio definidos os métodos de leitura e interpretagio
do script de andlise estatistica desenvolvido pelo estatistico. O modelo contempla tam-
bém o suporte as varidveis globais, descritas em 5.3.1, que fazem com que os passos

descritos na andlise tenham acesso as matrizes de dados informadas pelo pesquisador.

e Camada de Controladores - Pacote biomonCore: Os controladores s@o rotinas que
fardo o roteamento das requisi¢cdes do usudrio que por meio da interface acessa botdes e

menus e dispara agdes para serem tratadas pelos métodos da camada do modelo.

e Camada de Visoes - Pacote biomon: A camada de Visdes contempla a interface do
usudrio com o software. Nesta camada sdo implementados os componentes visuais que
permitirdo ao usudrio informar os dados de campo, escolher a andlise que melhor se
adequar a sua abordagem de andlise e executa-la. Por se tratar da interagdo com o usudrio
final foram consideradas tanto uma interface simplificada, com poucos objetos, como
termos adaptados ao contexto, como por exemplo o nome de cada uma das matrizes

contempladas.
5.3 O Estatistico

O estatistico tem participacao central no ciclo de vida do Biomon app, ele ou ela é responsa-
vel por conectar a engenharia implementada com as necessidades dos pesquisadores. Para atin-
gir tal objetivo, algumas regras sdo estabelecidas com o objetivo de conectar o conhecimento
estatistico e a andlise de dados. Conhecimentos bdsicos em programas de planilha eletronica
sd0 necessarios para a transposicao das funcdes do ambiente de desenvolvimento R em linhas e
colunas de um arquivo de andlise CSV. Experiéncia em R se apresenta ttil para o momento de

decidir a sequéncia de passos a serem seguidos em uma analise.
5.3.1 Arquivo de Analise

O leiaute do arquivo de andlise representa a especificacdo definida como forma de comu-
nicar ao Biomon app os passos a serem seguidos para determinada abordagem estatistica. O
arquivo pode ser criado manualmente em um editor de texto, mas esta tarefa pode se tornar
trabalhosa para a definicdo de andlises mais elaboradas ou para funcdes onde sd@o necessarios
um grande nimero de parametros. Por isso é recomenddvel a utilizacdo de um software de pla-
nilha eletronica para a tarefa de elaboracdo e geracao do arquivo de andlise. A maioria destes
softwares (sendo a sua totalidade) possuem a funcionalidade de leitura e exportacio de arquivos

CSV. Os itens a seguir descrevem o que € esperado de um script de andlise:

e Composicao: Cada linha deve conter no minimo quatro colunas como apresentado na

tabela 2. A primeira coluna devera conter uma identificacdo, a segunda o nome de uma
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func¢do do R, a terceira o tipo do parametro informado e na quarta o valor deste parametro.

N3ao ha a necessidade de informar os pardmetros do tipo caracter/string entre aspas, todos

parametros sdo convertidos para seus tipos informados em tempo de execucao.

Tabela 2: Leiaute do Script CSV

Coluna Contetido
Coluna 1 Identificacio A identifica¢do € um texto qualquer que identifica o passo descrito
Coluna 2 Fun¢do R Funcido R que serd executada pelo interpretador

Coluna 3 Tipo do Pardmetro | Tipo de dado que o valor informado para o parimetro deve ser convertido

Coluna 4 Valor do Parametro | Valor informado para o pardmetro

Fonte: Elaborada pelo autor

e Tipos de parametros suportados: Como descrito anteriormente, cada valor informado

para os parametros necessariamente precisa ter seu tipo de dado informado. Isso porque
o interpretador do Biomon app vai converter o valor de cada parametro para seu tipo de
dado correspondente antes de executar a fungdo R. A tabela 3 apresenta os tipos de dados

suportados e suas fungdes correspondentes no ambiente R.

Tabela 3: Tipo de Dado para Parametros

Tipo de dado | Funcao equivalente no R
null as.null(variable)

numeric as.numeric(variable)
double as.double(variable)
character as.character(variable)
logical as.logical(variable)

vector c(variable)

list list(variable)

Fonte: Elaborada pelo autor

e Demais parametros: Algumas fungdes do R requerem mais do que apenas um para-
metro. Para estes casos as colunas trés e quatro devem ser repetidas com seus devidos
valores, ou em outras palavras, os proximos parametros devem ser representados por um
novo par de colunas com o tipo de dado e o valor do préximo parametro. Este procedi-

mento deve ser repetido até que todos os parametros sejam informados.

Valores ja calculados: Valores ja calculados em passos anteriores podem ser informados
como parametros nos passos subsequentes em novos cdlculos com a utilizagdo to foken
@. Cada execucdo, também chamada de passo, tem seu resultado armazenado em uma
tabela de resultados em uma posicao correspondente a sua linha de execu¢ao no arquivo
CSV. Desta forma quando um valor j4 calculado precisa ser informado como parametro

em um passo seguinte o pesquisador precisa apenas informar o seguinte:
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— Na coluna do tipo de dado deverd ser informado o foken @;

— Na coluna do valor do parametro deverd ser informado o nimero da linha que gerou

o resultado esperado.

Desta forma o interpretador ird informar como parametro para a funcdo R um valor cal-
culado que ja possui seu tipo de dado definido, por esta razdo niao hd a necessidade de

descrever esta informag¢ao novamente.

Tipos de dados complexos: Algumas funcdes do R requerem ndo apenas um dado sim-
ples, mas um tipo complexo, como uma matriz, vetor ou data frame (tipo de dado com-
plexo do R). Para tanto o estatistico deve combinar as técnicas descritas acima, por exem-
plo, em um passo criar um vetor de valores e no passo seguinte informar como parametro
o resultado do passo anterior como parametro. Desta forma o parametro informado sera

ndo apenas um valor mas um vetor de valores.

Variaveis globais: Quando o estatistico estiver elaborando o script de andlise este ndo
terd acesso aos dados do pesquisador, ou estes podem variar dependendo do conjunto de
dados a ser analisado pelo mesmo arquivo de anélise. Para resolver esta questao o Biomon
app disponibilizara ao estatistico um conjunto de varidveis globais que sdo preenchidas
com os dados informados pelo pesquisador em tempo de execucao do software. De forma
similar como foi descrito para os valores ji calculados, as varidveis globais podem ser
informadas como pardmetros em um passo, ¢ isso é feito com a utilizagdo do roken $

como descrito a seguir:

— Na coluna do tipo de dado devera ser informado o foken $;

— Na coluna do valor do pardmetro devera ser informado o nome da varidvel global
(veja tabela 4).

Tabela 4: Variaveis Globais

Variavel Global | Descricao

gbl.analysis Contém o caminho onde os scripts de andlise serdo armazenados
gbl.matrices Contém o caminho onde as matrizes de dados serdo armazenadas
gbl.mAnalysis Contém o nome do arquivo da matriz com os passos a serem executados
gbl.mAttributes Contém o nome do arquivo da matriz com os dados de atributos
gbl.mSpecies Contém o nome do arquivo da matriz com os dados das espécies
gbl.mSpace Contém o nome do arquivo da matriz com os dados de espago
gbl.mFactor Contém o nome do arquivo da matriz Fator ou T

gbl.mEnvironment | Contém o nome do arquivo da matriz com os dados de ambiente

Fonte: Elaborada pelo autor

e Arquivo CSV: Maiores informagdes a respeito deste formato podem ser obtidas em (RFC

4180, 2015).
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O resultado final de um arquivo de analise deve parecer com as figuras abaixo. O arquivo
representa o cdlculo da média de dois valores pré definidos.

A figura 11 apresenta a aparéncia do script de andlise em um arquivo de texto puro.

Figura 11: Editor de Textos

v_A,as.numeric,numeric,?,,
v_B,as.numeric,numeric,3,,
v_Vector,c,@,1,@,2
Mean,mean,@, 3,,

Fonte: Elaborada pelo autor

A figura 12 apresenta a aparéncia do script de andlise em um software de planilha eletronica.

Figura 12: Planilha Eletronica

4 A | B8 | € [ D|EJF |
1 v A as.numeric  numeric 7
_ £ |v B as.nUmeric  NUMeric 3
3 |v_Vector C @ 1 w2
4 |Mean mean @ 3

3
& |

Fonte: Elaborada pelo autor

Ambas as figuras 11 e 12 apresentam um exemplo de arquivo de anélise para o cdlculo da

média entre os valores 7 e 3. Os passos descritos sdo os seguintes:

e Na primeira e segunda linhas ha chamadas a uma funciao R que converte o valor de seu

parametro de entrada em uma valor numérico;

e Na terceira linha hé a criacdo de uma varidvel complexa, um vetor, que recebe os resulta-

dos das execugdes das linhas um e dois;

e No R a funcao de cdlculo da média exige como parametro um vetor com os nimeros para
o cdlculo, € justamente o que a linha quatro representa. Nesta linha a fun¢do € chamada
e como parametro € passado o resultado da linha trés, onde anteriormente foi criado este

tipo complexo;

e Desta forma o Biomon retorna para a interface com o usudrio o resultado do tltimo passo

da anélise, ou seja, o valor calculado de média entre 7 e 3.
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E recomendado ao estatistico algum conhecimento em biomonitoramento ¢ R levando-se
em conta que o Biomon app estd aclimatado nestes assuntos. Nao hd a necessidade de acesso
a dados reais de pesquisa para a elaboracdo do arquivo de andlise, apenas alguns exemplos
para teste sdo suficientes. Esta independéncia é chave para o sucesso das andlises elaboradas e

compatibilidade com diferentes conjuntos de dados coletados em campo.
5.3.2 Caso de Uso

Para apresentar um caso de uso real da elaboracdo de uma anélise a seguir sdo detalhados
0s passos para criagdo de um arquivo para o cdlculo da matriz T como descrito por (PILLAR
et al., 2009).

Para este caso de uso serd criado um arquivo de andlise com o nome Sample_Matrix_T.csv
que vai calcular a matriz T e gerar um arquivo CSV no repositério de matrizes do Biomon,
deixando este disponivel para outras andlises. O cdlculo da matriz T serd descrito em uma
sequéncia de passos no arquivo de andlise e posteriormente informado pelo usuario no Biomon
app juntamente com as matrizes de atributos(B) e espécies(W). O que se espera destes passos
¢ a transposi¢cdo da matriz de atributos(B) em uma nova matriz que deve ser multiplicada pela
matriz de espécies(W), ao final a nova matriz (T) serd apresentada como resultado e um arquivo
New_Factor_T.csv gerado no repositério de matrizes do ambiente.

A elaboragdo do arquivo de analise como apresentado na tabela 5 considerou a versao 3.1.2

do R e serd descrita a seguir:

Tabela 5: Sample_Matrix_T.csv

read_attr read.table $  gbl.mAttributes logical TRUE character “)” null null character . character allow.loss numeric 1
read_spec  read.table $  gbl.mSpecies logical TRUE character *)” null null character . character allow.loss numeric |
matrix 1 as.matrix @ 1

matrix2 as.matrix @ 2

transp_mtx t @ 3

fact_mtx tcrossprod @ 5 @ 4

path paste0 $  gbl.matrices character New_Factor_T.csv

write write.csv @ 6 @ 7 logical FALSE logical FALSE

read_spec  read.table @ 7 logical TRUE character *” null null character . character allow.loss numeric |
matrix as.matrix @ 9

Fonte: Elaborada pelo autor

1. Leitura da matriz de atributos: o primeiro passo a ser executado pelo interpretador do
Biomon ¢ a leitura dos dados da matriz de atributos informada pelo pesquisador. Para
tanto o arquivo de andlise deve, em sua primeira linha, descrever este procedimento.
Como j4 foi descrito anteriormente a primeira instru¢do de um passo é a declaracdo de
uma identificacdo, em seguida informamos o comando R “read.table”. O primeiro pa-
rametro “file” representa o caminho e o arquivo a ser importado, neste caso a matriz de
atributos, para isso deve-se informar o foken $ como tipo de pardmetro e gbl.mAttributes

como valor para o parametro. Desta forma em tempo de execucdo o interpretador en-



55

via para a func¢do R o caminho e o arquivo informado pelo pesquisador na interface. Os

demais parametros sdo definidos na sequéncia como:

Tipo logical valor TRUE (parametro “header”);

[ 12

Tipo character valor .’ (parametro “sep”);

Tipo null valor null (parametro “quote”);

[ 12

Tipo character valor “.” (pardmetro “dec”);

e Tipo character valor allow.loss (parametro “numerals”);

e Tipo numeric valor 1 (parametro “row.names”).

O resultado da execucdo deste passo € armazenada na primeira posi¢do da tabela interna
de resultados do Biomon app, e pode ser acessada com a utilizagdo to foken @ no tipo de

uma variavel e 1 no seu valor.

. Leitura da matriz de espécies: o proximo passo € a leitura da matriz de espécies in-
formada pelo pesquisador. O procedimento € basicamente 0 mesmo seguido no passo
anterior sendo informada apenas uma nova identificacdo, e trocada a varidvel global que
aponta para a matriz, agora de espécies, para gbl.mSpecies, o restante se mantém o inalte-
rado. A execucdo deste passo tem seu resultado armazenado na segunda posi¢ao da tabela
interna de resultados, este procedimento se repete para os demais passos, da mesma forma

que o acesso a estes resultados.

. Dados dos atributos como tipo de dado matriz: agora que as duas matrizes necessarias

para o cdlculo da matriz T ja foram lidas € necessdrio assegurar que ambas sejam pre-

paradas para os proximos passos. Para isso, este terceiro passo vai converter o resultado

obtido com o passo 1 (leitura da matriz de atributos) em dado do tipo matriz. A descri¢io

deste passo segue o mesmo procedimento adotado anteriormente, informa-se uma identi-
‘

ficacdo, um comando R que neste caso serd “as.matrix” e um Unico pardmetro necessdrio,

neste caso o resultado da linha 1, ou seja, tipo de parametro @ valor 1.

Desta forma o interpretador executa o comando “as.matrix” no R enviando como para-
metro o valor lido no passo 1 e armazena este novo resultado na terceira posicao da tabela

interna de resultados.

. Dados das espécies como tipo de dado matriz: Assim como no passo anterior, a leitura
da matriz das espécies precisa ter seu tipo de dado convertido para matriz. O procedi-
mento € basicamente o mesmo do passo anterior apenas trocando-se a linha da tabela de

resultados a ser lida para 2 (resultado do segundo passo).

. Transpor matriz de atributos: Agora que a matriz de atributos foi devidamente lida e

teve seu tipo de dado convertido para matriz, € possivel executar a sua transposi¢do. Para
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tanto serd utilizada a fun¢do “t” e o Unico parametro a ser informado € o resultado da
linha trés. Desta forma teremos uma nova matriz na quinta posi¢ao da tabela interna de

resultados.

. Multiplicar matrizes: De posse de todas as informagdes necessdrias chega o momento

de executar o célculo da matriz T. Para isso serd usada a funcdo “tcrossprod”, como
primeiro parametro serd informada a posi¢do na tabela interna de resultados da matriz
de atributos transposta (posicdo cinco) e como segundo parametro a matriz de espécies

(posicao dois).

. Caminho e arquivo da nova matriz: Como proposta para este arquivo de andlise ficou

definido que além do cdlculo, um novo arquivo com a matriz T recém calculada seria dis-
ponibilizada no repositério de matrizes do Biomon app para futuras andlises. O primeiro
passo para este objetivo € definir um caminho e nome de arquivo para que os dados sejam
escritos fisicamente no disco do computador do pesquisador. A fun¢do R a ser chamada
nesta situacao serd “paste()” que concatenard seus parametros em uma unica string. O pri-
meiro parametro serd o caminho do repositério onde o Biomon app busca suas matrizes
de dados, ou seja, tipo de pardmetro $ valor gbl.matrices. Para o nome do arquivo sera

definido o tipo de parametro character e o valor New_Factor_T.csv.

. Escrita do novo arquivo: A escrita fisica da nova matriz no repositdrio de matrizes sera

executada pela fungdo “write.csv”’ com os seguintes parametros:

e Tipo @ valor 6 (parametro “X”);

e Tipo @ valor 7 (parametro “file”);

e Tipo logical valor FALSE (parametro “append”);

e Tipo logical valor FALSE (parametro “quote”).
Desta forma a matriz T que acabou de ser calculada (posicao 6 na tabela interna de re-
sultados) serd escrita em um novo arquivo no repositério de matrizes do Biomon app

(posi¢do 7 da tabela interna de resultados ) e estard disponivel para outras andlises que o

pesquisador venha a executar bastando apenas informa-la na interface.

. Leitura da nova matriz: Como ja foi mencionado anteriormente ao final da execugao

de uma analise € apresento ao usudrio o resultado da execugdo do ultimo passo de uma
andlise. Por este motivo e para garantirmos que o arquivo da matriz T foi corretamente
criado no disco do computador do pesquisador, este passo vai ler o arquivo criado para
que o proximo passo o apresente como resultado final da execu¢do da anélise atual. Para
1850, este passo seguird os mesmos procedimentos descritos nos passos um e dois apenas
substituindo a referéncia as varaveis globais (tipo $ valor gbl.mAttribute ou tipo $ valor

gbl.mSpecies) por tipo @ valor 7, desta forma importando os dados da matriz T.
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10. Apresentaciao do resultado: Com os dados da matriz T corretamente lidos a partir do
novo arquivo fisico, € possivel executar um tltimo passo que fard com que o Biomon app
apresente ao pesquisador o resultado final da execucdo do arquivo de andlise escolhido
sobre as matrizes de dados informadas. Este passo executa a fun¢do “as.matrix” tendo

como parametro Unico o resultado da execu¢do do passo 9, ou seja, tipo @ valor 9.

5.4 O Pesquisador

O pesquisador tem o papel de usudrio do software. O principal objetivo do Biomon app é
auxiliar o pesquisador na andlise dos dados coletados em campo. Considerando que a maior
parte do trabalho complexo ji foi coberto tanto pelo estatistico com seu arquivo de andlise
quanto pelo software com sua ldgica interna, resta ao pesquisador interagir com a interface

informando os dados e a andlise a ser executada.

H4 diferentes técnicas que podem ser utilizadas para coletar, organizar e armazenar os dados

de campo. Para o Biomon considerou-se o que estd descrito em (PILLAR et al., 2009).

5.41 Matrizes de Dados

A tabela 6 apresenta as matrizes de dados suportadas pelo software, o pesquisador deve

considerar esta distribui¢cdo quando informar seus dados de campo no Biomon app.

Tabela 6: Matrizes de Dados de Campo

Matriz Linha Coluna Contetado
Observacao Variaveis
. . . . Valores quantitativos ou
Atributos (B) | Espécies Atributos Presenca/Auséncia
‘. . . . Valores quantitativos ou
Espécies (W) | Unidade Amostral | Espécies Presenca/Auséncia

Valores reais representando

Espaco (S) Unidade Amostral | Coordenadas Geogréficas uma coordenada geogréfica

. . . T=B*W
Fator (T) Atributos Espécies ( B transposta multiplicada por W)
Ambiente (E) | Unidade Amostral | Varidaveis Ambientais Valores quantitativos

Fonte: Elaborada pelo autor

Com o propdsito de estabelecer um protocolo entre o que o pesquisador informar e o que o
estatistico espera como matriz de dados defini-se que a primeira linha descreve cada coluna e a

primeira coluna descreve cada linha, como na figura 13.
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5.4.2

Figura 13: Modelo de Matriz de Dados

il A | B | C. [ D E F G H 1 =
1 |Species Trait_A Trait_B Trait_C Trait_D Trait_E | Trait_F Trait_G Trait_H Trait_
_2 | posd 1 1 0 0 0 0 0 0 0
3 | magy 1 1 0 0 0 0 0 0 1
_ 4 | phpa 1 0 1 0 0 0 0 0 1
5 | lecy 0 0 0 1 0 1 0 1 0
6 | bspd 1 o 1 o o o 0 o 1
7| brle 1 1 0 0 0 0 0 0 1
_ 8 | phbr 1 0 1 0 0 0 0 0 1
9 | lep3 1 1 0 0 0 1 1 0 0
10 | gdin 1 1 0 0 0 0 0 0 0
11

Interface Grafica

Fonte: Elaborada pelo autor

Levando em conta a distribuicdo de responsabilidades proposta, que considera a area de

conhecimento de cada um envolvido na operacdo do Biomon app € esperada baixa complexi-

dade tecnoldgica e poucas interagdes para a operacio do software pelo pesquisador. E tarefa da

interface do Biomon app atender a este requisito, como apresentado na figura 14.

ane in]

BIOMON

Analysis
Choose ...
Choose ...
Sample_Matrix_T.csv

Sample_Mean.csv
Sample_Regression.csv

Species
Ghoose ...

Factors

Choose ...

Environment

Choose ...

Space
Choose ...

@

127.0.0.1

Execute

Upload Files

Analysis File
Chocse File  NO file selected

/Users/rodrigobuhler/Biomon/analysis/

Figura 14: Interface do Biomon app

Matrix File

Choose Fila 1O file selected

AUsers/rodrigebuhler/Biomon/matrices/

Fonte: Elaborada pelo autor

A partir da interface com o usudrio acima € possivel, com poucos passos, informar as ma-

trizes de dados e o arquivo de andlise bem como executar uma andlise. Caso ndo tenham sido

informados anteriormente tanto os dados de campo quanto os arquivos de andlise podem ser in-
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formados ao Biomon por meio de botdes especificos agrupados na érea intitulada Upload Files.
Para a execucdo de uma andlise o usudrio deve fazer uso dos menus drop-down informando a
combinacdo correta de arquivo de andlise e dados de campo e pressionar o botdo Execute. Ao

final o resultado € apresentado no quadro abaixo do botdo de execugdo da andlise.

5.4.3 Caso de Uso

Com o objetivo de apresentar uma execucdo real do Biomon app a seguir serd apresentado
um caso de uso com uma descri¢do detalhada de cada etapa.

Para a instalacdo e operacdo do software € recomendavel algum conhecimento em R, pois a
operacdo e mensagens de alerta ou erro ao usudrio seguem o padrio da linguagem. A partir de
um ambiente R com acesso a internet, o pesquisador deve instalar os trés pacotes que compdem
o software, para isso algumas dependéncias precisam ser atendidas previamente.

Para a instalac@o das dependéncias o pesquisador deve executar os seguintes comandos R:
install.packages(“devtools™)
install.packages(*“shiny”)

Com as dependéncias devidamente instaladas ou atualizadas a instalacdo do Biomon app €
feita a partir dos seguintes comandos:

devtools::install_github(“rbuhler/analyz”)
devtools::install_github(“rbuhler/biomonCore”)
devtools::install_github(“rbuhler/biomon’)

Ap6s a instalacao dos pacotes e suas dependéncias o software estd pronto para ser executado,

para isso o pesquisador deve executar os seguintes comandos:
library(“biomon”)
biomon()

Com a execucgdo dos passos descritos acima a interface do Biomon app, desenvolvida no
R em HTML, € apresentada em um navegador de internet como na figura 14. A interface do

usudrio € composta pelos seguintes objetos:

- Botdes de Upload (figura 15), usados para carregar tanto os arquivos de andlise quanto as
matrizes de dados para o contexto do software, desta forma estando disponiveis para a

execu¢ao de uma andlise;

- Drop-down menus do grupo Analysis (figura 16), usados para o pesquisador informar qual a

analise serd executada;
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Figura 15: Botdes de Upload

Upload Files
Analysis File Matrix File

Choose File NO file selected Choose File 1O file selected
/Users/rodrigobuhler/Biomon/analysis/ /Users/rodrigobuhler/Biomon/matrices/

Fonte: Elaborada pelo autor

Figura 16: Drop-down menu grupo Analysis

Analysis

Choose ... -

Fonte: Elaborada pelo autor

Figura 17: Drop-down menu grupo Data Matrices

Data Matrices
Attributes

Choose ... -
Species

Choose ... -
Factors

Choose ... -

Fonte: Elaborada pelo autor

- Drop-down menus do grupo Data Matrices (figura 17), usados para o pesquisador informar

qua(is) matriz(es) poderdo ser utilizada(s) na andlise;

- Botdo Execute (figura 18), usado para o pesquisador executar a andlise escolhida sobre as

matrizes de dados informadas. Na drea logo abaixo do botdo serd apresentado o resultado

do tltimo passo executado pelo interpretador ou alguma mensagem informando o usudrio

que algo ndo aconteceu como esperado.
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Figura 18: Botdo Execute

Execute

Fonte: Elaborada pelo autor

5.5 Discussao

A descricao do protétipo reforga a importancia da participagdo do estatistico na usabilidade
do Biomon app. O quanto mais funcional e bem formulado o arquivo de andlise for mais valor
este agrega 2 tarefa de andlise de dados. E possivel observar com isso, que a complexidade estd
mais concentrada na criacdo do arquivo de andlise, tarefa do estatistico, do que na operacao
do software feito pelo pesquisador. Desta forma, como estabelecido pelo presente trabalho, o
pesquisador ndo precisa investir tempo e esforco lidando com complexidades tecnolégicas ou
elaborando metodologias para execucao de andlises e pode focar no que € mais importante, a

interpretagcdo dos resultados.
5.6 Coaddigo

A implementac¢do do Biomon app em R fez uso de dois pacotes que estendem as funciona-
lidades da linguagem R. Para a camada do Modelo foi utilizado o pacote method que permite
o desenvolvimento do cédigo orientado a objetos. A classe Analyz (figura 19) define e imple-
menta todos os métodos responsaveis pela leitura e interpretagdo do script de andlise bem como
0 acesso as matrizes informadas pelo usudrio na interface. Bem mais simples, a camada de
Controladores possui apenas uma rotina que responde ao clique no botdo Execute da interface.
Esta rotina instancia a classe Analyz e executa a chamada de seus métodos de forma a executar
um procedimento de andlise. Para a camada de Visdes o pacote shiny proporciona um ambi-
ente de desenvolvimente de interface grafica HTML no R. Desta forma com pouco esfor¢co de
desenvolvimento € possivel ter um look and feel intuitivo para a utilizagdo do Biomon app.

O caso de uso do pesquisador descrito no capitulo anterior € representado pelo diagrama
de sequéncia a seguir (20). Com ele € possivel observar a interacdo que usudrio tem com a

interface e o processo executado com o clique no botdo Execute da interface.
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Figura 19: Diagrama da Classe Analyz

Analyz

steps:data.frame
nrRows: numeric
nrColumns: numeric
stepltems:list
results: list

Analyz.loadSteps()
Analyz.getNrRows()
Analyz.getNrColumns()
Analyz.setStepltems()
Analyz.getStepTitle()
Analyz.getStepCommand()
Analyz.getStepParameters()
Analyz.runAnalysis()
Analyz.setResult()
Analyz.getResult()
Analyz.coerceType()

Fonte: Elaborada pelo autor




Figura 20: Diagrama de Sequéncia
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Fonte: Elaborada pelo autor
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6 AVALIACAO

Como descrito em (DAVIS, 1993) foi observado que a falta de testes de aceitagdo de soft-
ware tem sido fator determinante para o fracasso de projetos de sistemas de informacao. Ge-
ralmente o desenvolvimento focado em desempenho acaba por ser afetado pela rejeicao dos
usudrios em utilizar estes sistemas. Considerando a premissa de que o teste de aceitacdo tem
papel fundamental na identificagdo de fatores de sucesso ou fracasso de sistemas de informacgao
o presente modelo de software Biomon sera avaliado quanto sua aceitagdo por pesquisadores da

area do biomonitoramento.
6.1 Metodologia

A metodologia de avalia¢do aplicada ao modelo proposto foi a execu¢do de um prototipo
e avaliag@o por pesquisadores. Aos pesquisadores convidados foram enviados um documento
descrevendo um caso de teste (Apéndice A) e um formulario de avaliacdo (Apéndice B). Os
pesquisadores de posse dos passos a serem seguidos puderam avaliar todas as etapas de um
caso real, desde a instalacio do Biomon no ambiente R até sua execu¢do, como descrito no
documento fornecido e também executando testes exploratérios de maneira livre. Ao final os
pesquisadores eram convidados a informar seu grau de concordancia em relagao a um conjunto
de afirmacdes.

Para o teste de aceitagdo foram convidados seis pesquisadores com diferentes perfis acade-

micos como descrito na tabela 7.

Tabela 7: Pesquisadores Entrevistados

Identificacdo | Perfil académico Atuagio

Entrevistado 1 | Doutoranda em Ecologia Doutoranda bolsista na UFRGS

Entrevistado 2 | Mestranda em Qualidade Ambiental | Mestranda em Qualidade Ambiental
Entrevistado 3 | Doutoranda Ecologia Doutoranda bolsista na UFRGS

Entrevistado 4 | Mestre em Ecologia

Entrevistado 5 | Doutora em Ecologia Professora na UFRGS

Entrevistado 7 | Doutora em Ciéncias Ambientais Pesquisadora da Fundag@o Zoobotanica do RS

Fonte: Elaborada pelo autor

6.2 Caso de Teste

Todos os pesquisadores foram convidados a participar do teste de aceitacao de software e
receberam o mesmo conjunto de documentos por e-mail. Durante a execu¢do do caso de teste o
pesquisador ndo foi acompanhado in loco, eventuais dividas técnicas foram resolvidas por meio

eletronico (e-mail). Desta forma o entrevistado teve condi¢des de avaliar a interface e usabi-
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lidade do software procurando por respostas no préprio software para eventuais impedimentos
ou duvidas.

O caso de teste (Apéndice A) aplicado no teste de aceitacio descreve ao entrevistado todos
0s passos necessarios para a operacdo do Biomon, comecando com uma breve descricdo a
respeito das matrizes de dados, passando pela instalagdo do software no ambiente R e finalmente

a descri¢do de um caso de teste.

6.3 AQuestionario

Para a elaboracdo do questiondrio (Apéndice B) foi adotado o Modelo de Aceitacido de
Tecnologia (TAM - Technology Acceptance Model) construido sobre os principios descritos em
(FISHBEIN; AJZEN, 1975) e publicado em (DAVIS, 1989). O modelo proposto procura prever
e explicar a aceitacao de sistemas de informacdo tomando como base dois aspectos considera-
dos fundamentais para sua definicdo, a percep¢ao do usudrio em relacao a facilidade de uso e
utilidade da solugdo sob avaliacao.

A percepcao do usudrio de que o sistema em questao agrega algum beneficio ao seu trabalho
caracteriza o aspecto utilidade percebida. J4 outra caracteristica a ser considerada, e que tem
impacto na aceitacdao do usudrio, € a percep¢ao do esfor¢o necessario na operagcdo do sistema
ou software, ou facilidade de uso, atributo este que apresenta ter peso suficiente para sobrepor
a percepg¢ao de utilidade percebida na decisdo de aceitacdo do software pelo usudrio.

Para a avaliacdo do Biomon foram elaboradas afirmacdes (tabela 8) que os pesquisadores
classificaram usando a escala Lickert (LIKERT, 1932), onde sdo oferecidas 5 pontos de avalia-

¢do para as afirmagdes que variavam de 1. Concordo totalmente até 5. Discordo totalmente.

Tabela 8: Afirmagdes de itens Likert

Grupo Questao | Afirmacao

Compreendi a fun¢do de todos os elementos da tela sem ajuda externa.

A interface disponibiliza todas as fun¢des necessdrias para a operagdo do software.
Pude seguir o caso de teste sem dificuldades.

De maneira geral achei o Biomon fécil de utilizar.

Achei a interface simples e agradavel.

Considerando a forma como analiso meus dados de campo considero que o Biomon
pode tornar meu trabalho mais fécil.

Eu substituiria a maneira como faco minhas andlises para utilizar apenas o Biomon.
Gostei da maneira como a proposta separa os papeis do estatistico e do pesquisador.
Considero importante a possibilidade de facilmente compartilhar os arquivos de
andlise.

Com o Biomon eu posso economizar tempo executando as andlises e investir mais na
interpretag¢@o dos resultados.

Fonte: Elaborada pelo autor

Facilidade de Uso

Utilidade Percebida

O |0 O | B W —

—_
o

Embora nao tenha ficado explicito aos pesquisadores convidados as perguntas foram formu-
ladas em dois grupos com objetivos distintos. O primeiro grupo procurou avaliar a experiéncia

do entrevistado na utiliza¢do do software e sua impressdo quanto a interface do protétipo.
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J4 o segundo grupo de afirmacdes tratou de questdes mais praticas com por exemplo a subs-
tituicdo dos procedimentos atuais de andlise de dados pela utilizagdao do software representado
pelo protétipo.

Depois de executados os testes e respondidas as avaliagdes, os resultados foram compilados

e sdo apresentados a seguir.

6.4 Facilidade de Uso

Por facilidade de uso entende-se (MARANGUNIC; GRANIC, 2015) a impressdo que o
usudrio tem, quando usando o software, de que sua operagdo serd livre de esforco, que aconte-
cerd de forma mais natural e intuitiva possivel. Procurando avaliar esta impressao dos pesqui-
sadores convidados, o grupo de perguntas deste aspecto procurou questionar o usudrio quanto a
sua experiéncia seguindo os passos do caso de teste.

A figura 21 apresenta a compilacdo das respostas da avaliacdo feita pelos pesquisadores
quando da execucio dos passos do caso de teste. E possivel observar que aproximadamente
dois tercos (62%) das respostas corroboram para o fato de que a percepcao de facilidade de uso
¢ clara. Outro aspecto que aponta para um resultado bastante positivo € o de que no total apenas

3% das respostas afirmam discordar parcialmente com o que € afirmado.

Figura 21: Facilidade de Uso Avaliagdo

Discordo
Parcialmente
Discordo 3%
Totalmente
0%

Concordo
Parcialmente
35%

Fonte: Elaborada pelo autor

Dentre as cinco questdes ilustradas na figura 22 pode-se destacar as questdes dois e trés
como pontos de aten¢do pois apresentam indices muito altos, o que sinaliza um certo desacordo
com a realidade do pesquisador. Estas questdes se referem a informacdes de ajuda na interface

e facilidade na execucdo dos passos do caso de teste.
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As avaliacOes destas questdes apontam para a necessidade de um maior refino na elaboracio
da interface do software para que na sua execucao as situagdes onde possam haver davidas o

usudrio tenha condi¢des de resolvé-las com a ajuda do préprio software.

Figura 22: Facilidade de Uso Questdes
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Fonte: Elaborada pelo autor

6.5 Utilidade Percebida

A utilidade percebida se caracteriza (MARANGUNIC; GRANIC, 2015) pelo nivel de con-
fianca que o usudrio tem de que o software em uso pode efetivamente agregar valor ao seu
trabalho. Desta forma as afirmacdes deste grupo procuraram colocar o protétipo e sua execu-
¢do no contexto de anédlise de dados do pesquisador convidado, para que este possa avaliar de
maneira fiel o cendrio executado.

E possivel observar na figura 23 que mais de dois tercos (69%) das afirmacdes foram consi-
deradas totalmente alinhadas com a realidade do entrevistado. J4 os resultados de discordancia
em relacdo as afirmagdes somam apenas 7% do total geral.

Dentre as cinco questdes ilustradas na figura 24 pode-se destacar as questdes sete e oito por
apresentam indices discrepantes em relacdo ao restante do conjunto, o que sinaliza uma falta de
consenso a respeito.

A questdo sete trata da possibilidade de substitui¢do total da maneira como o pesquisador
faz suas anélises de dados de campo pela proposta apresentada. E de se esperar que esta questio
receba indices mais elevados por se tratar da avaliagdo de um protétipo com poucas funcionali-
dades, mas ainda assim nao houve qualquer indicag@o de rejeicao absoluta a ideia.

A questdo oito trata da separac@o dos papeis do estatistico e do pesquisador, novamente é
possivel observar que ndo hé consenso. Apesar de boa parte dos entrevistados terem concor-
dado totalmente com a afirma¢do um pesquisador assinalou para uma discordancia parcial. Um
fator que pode explicar os indices desta questdo é o nivel de conhecimento estatistico que o

pesquisador possui, 0 que o aproxima ou afasta do papel do estatistico. Desta forma o fato de
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Figura 23: Avaliacdo da Utilidade Percebida

Fonte: Elaborada pelo autor

ndo haver mais a necessidade de lidar diretamente com a elaborag@o das andlises € interpretado
como algo que agregaria valor ao seu trabalho como pesquisador. Por outro lado, quando ha um
maior conforto na elaboracao das anélises a divisdo dos papeis pode representar uma perda do
controle ou da possibilidade de refino dos passos a serem executados.

Figura 24: Utilidade Percebida Questdes
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Fonte: Elaborada pelo autor

Questido 10

Ao final da avaliacdo os pesquisadores eram convidados a deixarem algum comentdrio tex-
tual a respeito da experiéncia. Algumas das observacoes feitas pelos entrevistados sdo reprodu-

zidas a seguir:

e “Acho que o Biomon facilitard em muito minhas andlises, para isso preciso dominar

melhor o programa. Até aqui achei prdtico e de fdcil utilizacdo.’
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e “Considero a experiéncia promissora e interessante. A possibilidade de interagir mais e
melhor com um estatistico profissional é realmente animadora. A cada dia novas e desa-
fiadoras metodologias surgem e a andlise dos dados, ou melhor, a simples compreensdo
estatistica demanda muito tempo. Isto, muitas vezes, nos faz desistir de uma andlise nova,
ficando com aquelas que ja conhecemos. Neste sentido, uma relacdo mais proxima com
um estatistico e, ao mesmo tempo, com uma interface amigadvel de andlise pode de fato
contribuir muito com o progresso da pesquisa e com o aumento e a qualidade das publi-
cacoes geradas com dados coletados em campo. Acredito que, com um prazo maior de
contato entre ambos (estatistico e o pesquisador) possa de fato conduzir a interessantes

resultados e andlises.”

Os dois comentarios acima descrevem diferentes pontos de vista em relacdo a experiéncia
vivenciada pelos pesquisadores durante a execu¢do do caso de teste, mas cobrem os objetivos
propostos. Enquanto que o primeiro comentdrio abordada as caracteristicas de praticidade e
facilidade de uso o segundo comentério faz referéncia a uma das formas propostas pelo Biomon
para atender as referidas caracteristicas. Com a separacao dos papeis de pesquisador e estatistico
a complexidade das andlises € compartilhada com entre o pesquisador que possui a necessidade
e o estatistico que possui o conhecimento técnico que possibilita a elaboracio de solu¢des para

atender a estas necessidades.



71

7 CONSIDERACOES FINAIS

O Biomon é uma proposta de modelo de software para automacdo de andlise de dados
de campo em biomonitoramento. O modelo apresentado procura contemplar ambos apoio ao
pesquisador na execugdo de suas andlises e uma arquitetura para o fomento ao desenvolvimento
de novas instancias de software com pouco esforco e impacto limitado.

Para sua avaliacdo um protétipo foi implementado nos moldes da arquitetura proposta o
que demostrou sua viabilidade e permitiu uma apresentacdo pratica da aplicacdo do conceito de
desenvolvimento em camadas MVC (Model-Views-Controllers) . Também como parte da avali-

acdo do modelo proposto foram executados casos de teste com seis pesquisadores convidados.
7.1 Conclusao

Para o apoio ao pesquisador o modelo propde uma divisao de responsabilidades quando
da formatacdo de um processo de andlise de dados. Esta andlise é composta por passos que
descrevem a execucdo de técnicas estatisticas sobre os dados de campo disponibilizados pelo
pesquisador. O Biomon estabelece que esta defini¢do seja feita por um estatistico, considerando
que esta € a sua drea de expertise. Como resultado desta atribui¢do € gerado um arquivo script
com instrugdes que sdo posteriormente interpretadas e executadas pelo software.

Ao pesquisador € atribuida a responsabilidade de informar ao software suas matrizes de da-
dos de campo juntamente com o script elaborado pelo estatistico. Desta forma o software é
capaz de executar os passos descritos pelo estatistico sobre os dados de campo do pesquisador.
Para a operacdo do software se espera uma baixa complexidade tecnoldgica, ou seja, a inter-
face deve fornecer ao usudrio final poucas opcdes de objetos de interface, limitando as acdes a
informacao dos requisitos minimos necessario para a execugao do arquivo de andlise, este sim
cobrindo parte significativa da complexidade.

O modelo de software apresentado € dividido em camadas que organizam o c6digo de ma-
neira contextual. Todo o tratamento da interface € organizado na camada de Visdes, desta
forma implementagdes neste escopo ficam, em grande parte, limitadas a este contexto. Ja o
tratamento das acdes e comportamentos implementados na interface sdo tratados na camada de
Controladores, que se encarrega de atender as requisi¢cdes da interagdo humana com o software.
As funcionalidades disponibilizadas pelo software sao modeladas e implementadas na camada
de Modelo. Todo seu comportamento e funcionalidades sdo disponibilizadas para as demais
camadas a partir desta camada.

Com esta divisdo € possivel aplicar alteracdes na interface, procurando atender a uma nova
area da pesquisa sem que as demais camadas sejam afetadas. Da mesma forma que um compor-
tamento pode ser alterado agregando ao software novas possibilidades sem que necessariamente
sua interface seja afetada.

A partir do protétipo foi possivel aplicar testes de aceitagdo de software com pesquisadores
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da drea de biomonitoramento. A organizacdo destes testes teve como estrutura o convite de
seis testadores com perfil de pesquisadores em biomonitoramento e a elaboragcdao de um caso de
teste descrevendo os requisitos necessdrios, instalacdo e execucdo de uma andlise no protétipo.
O material com o passo a passo foi enviado para o pesquisador juntamente com um questiondrio
para que este pudesse relatar sua experiéncia. Ao final dos testes foi possivel observar pontos
de melhoria e dreas onde as expectativas foram atendidas.

A metodologia do questiondrio aplicado procurou cobrir dois aspectos da percepcao dos
usudrios de software quando da sua utilizagdo, a facilidade de uso e sua utilidade. A compilacdo
dos resultados mostrou bons indices de aceitacdo onde por volta de dois ter¢os das respostas
foram de total acordo com o afirmado, para ambos os aspectos.

Para a facilidade de uso observou-se pontos de atencdao no que se refere a interface do soft-
ware com o usudrio, onde informacdes devem ser disponibilizadas a fim de guiar o pesquisador
a respeito dos passos a serem tomados tanto na sua utilizacdo quanto na tomada de decisdes em
caso de problemas.

Os resultados da percep¢ao de utilidade do software apontam para uma preocupacdo ou
cuidado quando da sugestdo de troca da forma como o trabalho do pesquisador € feito. Em
primeiro lugar pela divisdo de tarefas entre o pesquisador e o estatistico, que demandaria um
maior alinhamento e a transferéncia de parte do trabalho da andlise para este. E em segundo lu-
gar a substitui¢cdo total da forma como as andlises sdo feitas pela utilizacdo do Biomon apenas.
Neste aspecto o que os resultados apresentam confirmam o que informalmente foi percebido.
Em conversas com os pesquisadores foi possivel perceber que, quanto mais confortdvel o pes-
quisador se sente assumindo todas as etapas da andlise, mais resistente ele se coloca em relacdo
as mudancas propostas neste processo.

O que se pode concluir é que os objetivos foram alcancados e que as necessidades obser-
vadas sdo reais. Quando da avaliacdo do critério de facilidade de uso, ficou evidente a questao
de que a interface se apresenta como fator determinante para o sucesso do software e este € um
assunto tratado pelo modelo proposto. Em relac@o as questdes de utilidade percebida, foi pos-
sivel observar durante e logo apds os testes de que a contribui¢io € mais evidente para usudrios

menos desenvoltura no tratamento com a tecnologia e estatistica.

7.2 Contribuicoes

A proposta, implementacao e teste do modelo de software Biomon colocou em discussao
a forma como sdo feitas as andlises estatisticas no &mbito do biomonitoramento e propds me-
lhorias na relagdo dos pesquisadores com a tecnologia. Estas propostas de melhorias foram
baseadas em percepgdes que se provaram reais a partir da avaliacao feita pelos préprios pesqui-
sadores no questiondrio de avaliacdo do caso de teste.

O que foi proposto ndo se limita apenas a demonstrar uma solugo tecnoldgica, com a apre-

sentacao de uma interface com baixa complexidade tecnoldgica e mecanismos otimizados de
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software, mas também uma nova relagdo no procedimento de elaboracdo destas andlises, atri-
buido responsabilidades ao estatistico na descri¢do dos passos a serem seguidos e elaboracao de
um script para posterior utilizacdo pelo pesquisador, que por sua vez deve informar ao software
esta informacdo juntamente com seus dados de campo.

Para o fomento ao desenvolvimentos de novas instancias do Biomon, como forma de atender
as mais variadas dreas da pesquisa em biomonitoramento, foi implementado um protétipo que
se apresentou flexivel como esperado. Durante o desenvolvimento a manutencdo e eventuais
ajustes no codigo ficaram isolados nas camadas propostas gerando pouco ou nenhum efeito
colateral nas demais camadas. Desta forma tanto o desenvolvimento de novos softwares quanto
sua manutenc¢do se beneficiam desta distribuicao.

A tabela 9 apresenta novamente os trabalhos relacionados, bem como os critérios de compa-
racdo adotados. Ao final da tabela é possivel observar que o modelo proposto, o Biomon, possui
a combinacao considerada ideal aliando a interface grafica e cobertura de um contexto de pes-
quisa. Estas duas caracteristicas com impacto direto na usabilidade por parte do pesquisador
que com isso terd acesso a todas funcionalidades em um mesmo ambiente para o atendimento
das suas necessidades.

O modelo proposto oferece solucdes para as caracteristicas que mais agregam valor aos seus
usudrios. Desta forma o investimento em uma interface grafica se apresenta vital para aspectos
de usabilidade e reducdo na curva de aprendizado de operagdo do software.

Outro critério coberto pelo Biomon é o suporte ao contexto de pesquisa, fornecendo ao
pesquisador meios para executar sua andlise em um ambiente Unico sem ter que recorrer a dife-
rentes solucdes de software, com isso evitando a troca de contextos em uma mesma andlise de
dados de campo. Ainda neste mesmo critério o modelo proporciona ao pesquisador a constru-
¢do de conjuntos de rotinas estatisticas de forma dindmica com a inser¢dao de novos scripts de
andlise elaborados pelo estatistico sem a necessidade de alteracao no software.

O critério de extensibilidade tem impacto indireto para a drea da pesquisa e proporciona
a comunidade de desenvolvimento um ambiente preparado para a criacdo de novas instancias
de software ou mesmo seu acoplamento em outras solucdes de software ja existentes. Sua
arquitetura aberta de dominio publico e organizada em camadas especializadas fomenta sua
aplicagdo em projetos de desenvolvimento para atendimento as mais variadas necessidades da

area da andlise dados de forma controlada e com um minimo de esforco.

7.3 Trabalhos Futuros

Como trabalhos futuros se propde inicialmente atenc@o para os itens apontados pelos pes-
quisadores como criticos na proposta avaliada. Como j4 foi discutido anteriormente, a proposta
carece de melhorias quanto ao tratamento da interface com o usudrio, fornecendo a este mais
informacdes a respeito de sua utilizagdo. Uma melhor distribuicdo dos objetos de interface e

mais informacao visual seriam pontos a serem melhorados em futuras versdes do Biomon.
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Tabela 9: Contribuicdo do modelo Biomon

Software Interface Suporte Extensibilidade
Multiv & SYNCSA  Linha de comando Método estatistico ~ Codigo aberto
Pct.SYNCSA para R Linha de comando Método estatistico  Codigo aberto

Past Interface grafica Contexto de andlise Cddigo proprietdrio
PC-ORD Interface grafica Método estatistico ~ Codigo proprietario
CANOCO Interface grafica Meétodo estatistico  Cdédigo proprietdrio
IBM SPSS Interface grafica Meétodo estatistico  Codigo proprietario
Biomon Interface grafica Contexto de andlise Cddigo aberto

Fonte: Elaborada pelo autor

Um outro aspecto observado na pesquisa de aceitacdo de software € a relacao pesquisador e
estatistico que parece nao estar clara ou bem definida. Uma solugdo possivel seria a proposta,
nos mesmos moldes do Biomon, de uma ferramenta para o estatistico. Desta forma pesquisa-
dores que atuem em ambos papéis possam se beneficiar das mesmas caracteristicas da proposta
de software para execu¢do das andlises.

Durante os preparativos para as sessoes de teste houve a oportunidade de receber dos pes-
quisadores convidados relatos a respeito de suas dificuldades quando da execucdo de andlises
estatisticas. Fatores que ndo foram cobertos pelo modelo proposto se apresentaram e podem ser
atendidos por trabalhos futuros de forma a cobrir um espectro mais amplo do biomonitoramento.
Um exemplo € a edicao de graficos, onde sua customizagdo nao € possivel em determinadas so-
lucdes de software ou demasiada complexa em outras. Por isso uma proposta de software nos
moldes do Biomon para edi¢do e geracdo de graficos com componentes dindmicos suportado

por uma interface gréfica e intuitiva se apresenta como uma drea com relativa demanda.
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APENDICE A CASO DE TESTE

CASO DE TESTE PARA AVALIACAO DE ACEITE DO SOFTWARE BIOMON

1. DESCRICAO
O presente caso de teste descreve 0s passos necessdrios para a execugao de um cendrio de
andlise de dados de campo em biomonitoramento fazendo uso do protétipo Biomon com

o objetivo de realizar sua avaliagdo.

2. PREPARACAO
Dados de Campo

Os dados de campo devem estar organizados em planilhas eletronicas onde:

e A primeira linha descreve cada coluna;
e A primeira coluna descreve cada linha;

e Ao final, a planilha deve ser salva como arquivo CSV.

Estas planilhas devem representar as seguintes matrizes:

Atributos (B) - espécies descritas por atributos;

Espécies (W) - unidade amostral descrita pelas espécies;

Ambiente (E) - unidade amostral descrita por varidveis ambientais;

Espaco (S) - unidade amostral descrita por unidades de localizacao;

Fator (T) - resultado da multiplicacdo da matriz W pela transposta B.

Ambiente R

Para execucdo do Biomon o testador necessita:
e Acesso a uma computador com o ambiente R/RStudio e internet;
e Para a instalagdo, alguns pacotes suplementares sao necessarios:

install.packages("devtools")

install.packages("shiny")
e O Biomon € instalado com os comandos abaixo:

devtools::install_github("rbuhler/analyz")
devtools::install_github("rbuhler/biomonCore")

devtools::install_github("rbuhler/biomon")

e Depois de instalado sempre que precisar acessar o Biomon execute os comandos

abaixo:

library("biomon")



biomon()
e O Biomon serd aberto em uma janela de seu navegador de internet;

e Execute um teste simples, a partir do quadro a esquerda escolha o arquivo de andlise
Sample_Mean.csv e pressione o botdo Execute, vocé deve obter como resposta o

namero 35;

e Se tudo funcionou bem o software estd pronto para ser utilizado, quando ndo quiser
mais usa-lo simplesmente feche o navegador e tecle “ESC” no ambiente R para

encerrar a execugﬁo.
. REALIZACAO

- Execute o software Biomon;
+ Preparacdo

- Faca o upload de um arquivo CSV de anélise a partir da interface;

Da mesma forma faga o upload das matrizes de dados de campo;

Desta forma estes arquivos ficam disponiveis para andlise no ambiente Biomon;

Atualize a pagina do navegador (isso serd corrigido em uma nova versao).
+ Execucio
- A partir do quadro a esquerda (Analysis) escolha o arquivo de andlise a ser executado;

- Em seguida escolha a(s) matriz(es) (Data Matrices) necessdaria(s) para a andlise indi-

cada;

+ Por exemplo:

- Para o cédlculo da matriz T sdo necessdrias apenas as matrizes de atributos B e
espécies W;

- Esta informagao deve ser combinada entre o estatistico e o pesquisador previa-

mente.
- Selecione o botao Execute.
+ Resultado

- Confira se a execucdo trouxe os resultados esperados.

. OUTRAS INFORMACOES

Final do Teste

- Repita este processo quantas vezes julgar necessdrio com outras matrizes ou solicite

novos arquivos de andlise;



- Ao final responda ao questiondrio de avaliacdo de sua experiéncia em:
http://goo.gl/forms/0SqCIlNaWwl.

Fevereiro de 2015.
Muito obrigado,
Rodrigo Biihler
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APENDICE B AVALIACAO

Questionario de Avaliacao de Aceite de Software

Caro(a) pesquisador(a),

Como forma de avaliar a proposta pego que responda o questiondrio abaixo com base em sua
opinido pessoal a respeito da sua experiéncia executando os passos do caso de teste fornecido.
Nao existem respostas certas ou erradas o que se procura com esta avaliacdo é realmente validar
a proposta como ferramenta de apoio a andlise de dados de campo. Ao final vocé é convidado(a)
a fornecer um relato textual que julgar conveniente para, com seus comentarios, contribuir ainda
mais para a presente avaliacao.

Desde ja agradeco a sua participagao.

Instrucao
Considerando sua experiéncia quando utilizando o Biomon e levando em conta de se tratar

de um protétipo para avaliagdo de um conceito, como vocé avaliaria as afirmagdes abaixo:

e Compreendi a funcao de todos os elementos da tela sem ajuda externa.

Concordo totalmente [_]* [_]? [_]* [_]* [_]® Discordo totalmente

¢ A interface disponibiliza todas as funcoes necessarias para a operaciao do software.

Concordo totalmente [_]* [_]? [_]* [_]* [_]® Discordo totalmente

e Pude seguir o caso de teste sem dificuldades.

Concordo totalmente [_|* [_]? [_]* [_]* [_]® Discordo totalmente

e De maneira geral achei o Biomon facil de utilizar.

Concordo totalmente [_|* [_]? [_]* [_]* [_]° Discordo totalmente

e Achei a interface simples e agradavel.

Concordo totalmente [_|* [_]? [_]* [_]* [_]° Discordo totalmente

e Considerando a forma como analiso meus dados de campo considero que o Biomon
pode tornar meu trabalho mais facil.

Concordo totalmente [_|* [_]? [_]* [_]* [_]° Discordo totalmente

e Eu substituiria a maneira como faco minhas anélises para utilizar apenas o Biomon.

Concordo totalmente [_|* [_]? [_]* [_]* [_]° Discordo totalmente

¢ Gostei da maneira como a proposta separa os papeis do estatistico e do pesquisador.

Concordo totalmente [_|* [_]? [_]* [_]* [_]° Discordo totalmente

e Considero importante a possibilidade de facilmente compartilhar os arquivos de
analise.

Concordo totalmente [_|* [_]? [_]* [_]* [_]° Discordo totalmente
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e Com o Biomon eu posso economizar tempo executando as analises e investir mais na
interpretacao dos resultados.

Concordo totalmente [_|* [_]? [_]* [_]* [_]° Discordo totalmente

¢ O espaco abaixo é reservado para seus comentarios a respeito da experiéncia.



