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Tópicos: 

Manipulação de dados genômicos 
• de 3K a dados de sequenciamento 

Que linguagem utilizar: C++, Fortran, Perl, SAS, R? Excel? 

Banco de dados genômicos: Lições e novos projetos 

Conclusões 

Compartilhamento de genótipos entre grupos/países 



Qual linguagem utilizarei? 

C++, Fortran, Perl, SAS, R? Excel? 



mov ax,4       // (I/O Func.) 
mov bx,1       // (Output func)   
lds cx,“EMBRAPA, obrigado pelo convite!" // (address of the string) 
mov dx,6       //  (length of the string) 
int 0x21       // system call 

print ( "EMBRAPA, obrigado pelo convite!") 

#!/usr/bin/perl 
print "EMBRAPA, obrigado pelo convite!"; 



public class Hello { 
    public static void main(String[] args) { 
        System.out.println(“EMBRAPA, obrigado pelo convite!"); 
    } 
} 

#include <iostream> 
using namespace std; 
  
int main()  
{ cout << "Obrigado pelo convite EMBRAPA!" << endl; 
 system("pause"); } 

print ( "Obrigado pelo convite EMBRAPA!") 

01001111 01100010 01110010 01101001 01100111 01100001 
01100100 01101111 00100000 01110000 01100101 01101100 
01101111 00100000 01100011 01101111 01101110 01110110 
01101001 01110100 01100101 00100000 01000101 01001101 
01000010 01010010 01000001 01010000 01000001 00100001 



Linguagem compilada:  
• Converte uma linguagem de alto nível do código fonte legível de 
um programa em um programa executável em linguagem de 
máquina  
• Converte todo um código de fonte de uma só vez  
• Compilação deve ser finalizada antes de executar o programa  
•Todo o processo de compilação é simplesmente usado para criar 
algo que possa ser executado.  

Linguagem Interpretada: 
código fonte é executado diretamente por um interpretador 
Variáveis ​​criadas no programa será mantido em uma espécie de tabela 
de pesquisa que mapeia os nomes de seus dados.  
Se você executar o programa novamente, o intérprete terá que gerar o 
código novamente. 



Linguagens Interpretadas e compiladas 

Compilation 

Executable Input Output 
Interpreter 

Program Input 

Output 

Source 

Compiled Interpreted 



Exemplos de linguagem compilada:  
Fortran 90, C, C + +, Pascal 

Exemplos de linguagem interpretada:  
Java Script, Perl, Phyton, R 
 
Normalmente  mais lentos e mais flexíveis 

Exemplo de linguagem híbrida: 
(*) Java:  
compilada e interpretada por uma máquina JVM 



Quais critérios para escolha? 

Qual o tipo de terreno? 
Que velocidade quero atingir? 

Qual a distância irei percorrer? 

Qual a frequência de utilização (cada caso)? 

Quais critérios para escolha da linguagem? 

Quais Sistema Operacional? VM? 

Qual configuração do servidor? 

Qual o tempo de aprendizado? 

Qual a frequência de utilização? 

Gráficos? Dados em larga escala? 



Receita mineira para esse problema! 

“Mexidão de linguagens” complementares 



Ricardo e uso de linguagens de programação 

Antes do envolvimento com  genômica 

Após genômica 

2006 2007 2008 2009 2010 

2010 2011 2012 2013 2014 

Java 
Html / Java Script 

Java JSTF Matlab 
SAS 

SAS 
SAS SAS 

SAS 

Excel 

Excel 

C++ 

Excel 

C++ 

Excel 

C++ 

Excel 

C++ 

Perl 

Awk / Sed 

C++ 

Perl R 

R 



C++ ou Linux (AWK, Sed …) 
CONTAR NUMERO DE LINHAS NO ARQUIVO 
wc -l file.txt 

Ifstream file; 
file.open(“genotype.txt”); 
string stringLine = “”; 
int countLines = “”; 
if (file.is_open()) 
 { 
                while(file >> markerName) 
                { 
                        getline(file, stringLine); 
                         countLines ++; 
                }; 
 } 
        else 
                cout << "Problems to open file genotype.txt " << endl; 
cout << “Number of lines: “ << countLines << endl; 
file.close(); 



Comandos Linux, AWK e Sed … 

CALCULAR NUMERO DE COLUNAS LINUX 
cat PR_26_OUT_INVERTIDO_CHECAGEMRESULTBEAGLE.txt | awk '{ print NF}' 

TROCAR TAB POR SPACE:  
awk '{ gsub(/\t/, "  "); print }' < AB_5032_1TO5032.txt > output.txt 

FOLDER ONDE O PROCESSO ESTA RODANDO: 
ls -l /proc/1175/cwd ....... "1175" e' o numero do processo PID 

CONTAR NUMERO DE LINHAS NO ARQUIVO 
wc -l file.txt 

OBTER NUMERO DE MARCADORES DO ARQUIVO GEBV - COLUNA DE GENOTIPOS 
awk ' {print length($2)}' genoHD_05.txt 

INSERIR ESPACO ENTRE GEBV GENOTYPE FORMAT FOR R! 
awk 'NR >1 { gsub( /./, "& ", $2 ); print $1 " " $2; }' TESTE > teste.txt 



• Ampla variedade de pacotes estatísticos 
• Técnicas gráficas 
• Altamente extensível 

• C, C + + e Fortran acionados em tempo de execução 
• Utilizar R dentro de rotinas C e C++ 



Paradigma procedural 

Direcionado a funcionalidades 

Multi-paradigma (Procedural + Orientação objetos) 

Direcionado a objetos 

Linguagem de baixo nível 

Linguagem de nível intermediário 

Linguagem: cálculos matemáticos (compiladas) 

Tarefas com alta repetitividade 
Desenvolvimento de métodos 



Linguagens de script (interpretadas!) 

Tarefas de baixa repetitividade 
Entrada e saída de dados no BD 
Manipulação de sequências 



Como ler/manipular arquivos genótipos? 

R? 

C++  ?  

Inserir em BD e buscar subset? 

AWK ? 

Carregar  todos os dados na memória? 
Até 50K esse erro ainda pode ser cometido! 



Diferente numero de colunas comparado ao apresentado pelo Prof. Fabyano 
 

Na verdade existem dezenas versoes diferentes 



Recodificando arquivo de genótipos 

AA = 2 / BB = 0 / AB = 1 / BA = 1 / Missing = 5  



Leitura de arquivos contendo dados genômicos 

Ifstream file; 
file.open(“genotype.txt”); 
string genotype = “”; 
if (file.is_open()) 
 {         while(file >> markerName) 
                { 
                        getline(file, genotype); 
        currentAnimal.geno = genotype ;  
                }; 
 } 
        else 
                cout << "Problems to open file genotype.txt " << endl; 
file.close(); 

Ex: 35.000 animais genotipados 
Uso de subset contendo 5000 animais  

Filtros ( ) ... 

Execução () ... 



Como ler/manipular arquivos genótipos? 

ChrN 

Chr1 

Chr2 

Chr3 

… 

OMP! 

Criação de arquivos 
temporários binários 



6K 9K 20K 50K 777K 648K

Total 6909 9000 20000 54609 777962 648000

Chr 222,87 290,32 645,16 1761,6 25096 20903
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Sequência: ~ 13.000.000 = 420.000 / chr = ~ 1 painél HD / chr 



/* C/C++ Example */ 
 
#pragma omp parallel for 
private(temp) shared(n,a,b,c) 
{ 
   for(i=1; i<=n; i++){ 
      temp = 2.0*a[i]; 
      a[i] = temp; 
      b[i] = c[i]/temp; 
   } 
} 

!Fortran example  
 
!$omp parallel do private(temp) 
shared(n,a,b,c) 
do i = 1, n 
   temp = 2.0*a(i) 
   a(i) = temp 
   b(i) = c(i)/temp 
Enddo 
 
 

OMP – C, C++ and Fortran 

Montahaplotipo = Montahaplotipo + string; 



OMP – C, C++ and Fortran 

Divisão de tarefas por 
cromossomo ou indivíduo: 

Exemplos: 
 
• Conversão de dados 
• Cálculo da matriz EDM 
• Descoberta de paternidade 



Combinando painéis HD Illumina e Affymetrix 

C++: Necessidade de “debug” e códigos detalhados! 

0100100111000100111222002020212101211100200 

22511022112210001222210210212222 

55551055555555501555555555552555555555555555 

55551055555555501555555555552555 

Sincronizar 2 mapas (Illumina e Affymetrix) 

Divisão por Chr para evitar problemas de memória 

substring(); 



Painéis comerciais: Affymetrix e Illumina 

50K V2 – 54.609 SNPs 

50K V1 – 54.001 SNPs 

3K – 2.900 SNPs 

6K – 6.909 SNPs 

6K GGP 

Angus GGP-HD  (79.000)/ GGP – LD (10.000) / GGP – HD (80.000) 

10K 

648K 



Como filtrar SNPs/Animais de diversos arquivos? 

Como armazenar animais genotipados oriundos de diferentes painéis? 

O que ocorre se mudar a posição dos SNPs no mapa? 

Como identificar diferentes tipos de amostras/painéis em um único ID? 

Como armazenar genótipos de animais imputados? 

Backup? 

Como recodificar os arquivos vindos do laboratório? 

Manter arquivos originais após processo de recodificação? 



Centralizando rotinas em um único software 



Centralizando rotinas em um único software 



Cuidado com os diferentes tipos de orientação !!!! 

Nao envie ID de animais utilizando espaços como 
parte do nome … 





Combinando sequência e genótipos 

Forward Forward 

# formatos 

Auxiliar construção dos haplótipos para imputação 

777K para Forward Forward e não Forward Forward para AB 

50K 
HD 

6K HD 



Sincronização / Backup: Solução não otimizada 

rsync –avz  --delete ../workspace rventura@uoguelph.ca:/home  

rsync –avz  --delete ../genotypes  rventura@uoguelph.ca:/home  

rsync –avz  --delete ../genotypes  rventura@server1:/home  

rsync –avz  --delete ../genotypes  rventura@server2:/home  

Rotinas / Código fonte 

Genótipos 

rsync –avz  --delete ../genotypes  E:/externalharddrive 
Sequência 

rsync –avz  --delete ../genotypes  E:/externalharddrive 



Dados ordenados por Chr/Pos … 

E se nao estiver ordenado?  
Dimensão de sequência? 



Outras funcionalidades … 



Codificando arquivos de diferentes laboratórios 

RTBM, Ireland files, desenho do banco de dados, rsync, etc e tal? 

B1310001A100A 
Fonte dos dados: BIO, Colaborador ou LLOC 
Ano Genotipagem 

Numero sequencial de genotipagem para controle interno 

Densidade 

Lote + Laboratorio 



Ivan Campos (IC):  MySQL x Postgresql 



ID Tatoo 
Genotype_6K 
Genotype_9K 
Genotype_50K 
Genotype_777 
Genotype_648 

 
 

Banco de dados 

ID Tatoo 
Genotype_50K_Imputed 
Genotype_777_Imputed 
Genotype_648_Imputed 

 
 

ID Tatoo 
DataGenotipagem 

Laboratorio 
CallRate 
TipoAmostra 
ContatoLaboratorio 
Remessa 
Densidade 
Orientação 
 

Armazenar baseado no Animal ou SNP?  



Banco de dados 

RTBM, Ireland files, desenho do banco de dados, rsync, etc e tal? 



SNPchiMp V.2 



SNPchiMp V.2 

Atualizar posição de qualquer SNP em qualquer versão ASSEMBLY 

Informações de orientação, strand para futuras integrações dos 
genotipos com dados de sequência 

Acesso a diferentes codificações alélicas da Illumina :  
FORWARD REVERSE 
TOP BOT 

Navegação direta dos SNPs resultantes para NCBI e ENSEMBL 



Banco de dados 



Banco de dados 



SNPchiMp V.2 



SNPchiMp V.2 



SNPchiMp V.2 



SNPchiMp V.2 



SNPchiMp V.2 



SNPchiMp V.2 

1:1..4000 



SNPchiMp V.2 



SNPchiMp V.2 



SNPchiMp V.2 



SNPchiMp V.2 



SNPchiMp V.2 



SNPchiMp V.2 



SNPchiMp V.2 



SNPchiMp V.2 



SNPchiMp V.2 



Colaboração internacional: compartilhar genótipos? 

~ 200.000 animals genotipados e compartilhados 

Novas oportunidades para compartilhamento de genótipos 

: 1000 animais sequenciados 


