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Zahtjevi

 Više komandno-linijskih “bio alata” za linux

 Omotač oko tih alata

 Mogući problem: procesorska snaga i količina 

podataka 



Arhitektura

Klijent:

 Java GUI -> svi OS podržani

Server:

 Pokreće “bio alate”

 Čuva korisnikove podatke

 Web servis

Komunikacija: SOAP (XFire)





Što program radi?

 Unos sekvencije DNA (ReadSeq)

 Workspace

 Prikaz sekvencije DNA u anotacijskom editoru

 Osnovni alati za analizu sekvencije: HMMER, 

Glimmer, Genemark

 HMMER - izgradnja profila

 Pretraživanje Pfam baze profila





Serverski dio - tehnologije

 Open source tehnologije

 PostgreSQL

 Spring

 Hibernate

 XFire (SOAP)

 Tomcat

 Java, Perl (Bioperl), Bash skripte, PHP



RCP - eclipse

 Opsežan framework

 SWT GUI

 Plugin

 Update

 Editor - views

 Help

 Ekstenzije postojećih plugin-ova



Anotacijski editor





Script editor

 Izrada malih dodataka programu

 Podrška za java 6 skriptne jezike (preko 30 

jezika)

 Editor za pisanje skripti: bojenje sintakse i code 

completion

 Mogućnost spremanja i ponovnog korištenja već 

napisanih skripti



Script editor



Code completion













Pitanja?


