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RESUMO

Nos programas de Melhoramento Genético Animal, estimacdo de parametros
genéticos e valores genéticos aditivos sdo rotina e um passo muito importante para o
processo de selecao e construcdo de estratégias de acasalamentos. Entretanto, para
gue os ganhos genéticos sejam significativos, essas estimativas precisam ser feitas
com qualidade. Nesse sentido, € fundamental trabalhar a consisténcia dos dados, a
formacdo consciente de novas variaveis como grupos de contemporaneos e a
formatacao correta do arquivo de dados para entrada em programas de avaliacéo
genética. Essas analises preliminares, de modo geral, tomam muito tempo e nao
seguem um padrdo bésico. O uso de pacotes computacionais facilitam, poupam
tempo e aumentam a eficiéncia das analises, minimizando erros durante o processo.
Assim, nosso objetivo foi dar inicio a criagdo de um pacote para ser utilizado no
software R que possuem funcdes que automatizam a avaliacdo dos dados, e geram
informacdes estratégicas ao usuario. Neste trabalho foi utilizado o software R para a
elaboracdo de funcbes para consisténcia de dados, formacdo de grupo de
contemporaneos e formatacdo dos dados para o software de avaliacdes genéticas
Wombat. Todas as funcdes foram colocadas dentro de um pacote denominado LZ13.

Palavras-chave: Melhoramento genético animal. Software R. Consisténcia de dados.
Formatacéo de dados. Funcdes para o R. Pacotes para o R.



ABSTRACT

In Animal Genetic Improvement programs, patterns of genetic patterns and additive
genetic values are routine and a very important step in the process of selection and
construction of mating strategies. However, for the genetic gains to be experienced,
these estimates need to be done with quality. In this sense, working on data
consistency, the conscious formation of new variables such as contemporary groups
and the correct formatting of the data file for input into genetic evaluation programs, is
fundamental. These preliminary analyzes generally take a long time and do not follow
a basic pattern. The use of computational packages facilitates, saves time and
increases the efficiency of the analysis, minimizing errors during the process. Thus,
our goal was to start creating a package to be used in the R software that has functions
that automate data evaluation and generate strategic information for the user. In this
work, the R software was used to create functions for data consistency, formation of
contemporaneous groups and data formatting for the Wombat genetic estimation
software. All functions were placed inside a package called LZ13.

Keywords: Animal genetic improvement. R software. Data consistency. Data
formatting. Functions for R. Packages for R.
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1 INTRODUCAO

A area de Melhoramento Genético Animal teve grande avanco com o
aparecimento dos computadores, pois, até entdo, pela necessidade de manipulacao
de grandes quantidades de dados e célculos complexos, tinha sua aplicacdo e
contribuicdo a produgéo animal limitada.

A formulacéo de estratégias de acdo em programas de melhoramento genético
e acOes de pesquisa se baseiam na andlise de grandes quantidades de dados. Mais
recentemente, com a coleta automatizada de fenétipos e dados gendémicos, a &rea de
melhoramento tem trabalhado sob o contexto Big Data, onde enormes volumes de
dados devem ser manipulados.

Todos os procedimentos necessarios para o trabalho com os dados sé podem
ser executados com o uso de computadores e softwares especializados.

Toda andlise de dados demanda, como primeiro passo, independente da
natureza dos registros, uma andlise de consisténcia, a qual tem como objetivo
aumentar a qualidade dos dados e, consequentemente, proporcionar resultados
confiaveis e consistentes ao final das analises.

No melhoramento genético animal, a consisténcia dos dados deve ser feita para
varias categorias de dados: fenotipicos, pedigree e genémicos. Para cada categoria,
o racional da analise de consisténcia muda completamente, dando origem a analises
completamente diferentes.

Uma vez que os dados tenham passado pela etapa de consisténcia, esses
devem seguir para os softwares de analise genéticas, onde varios aplicativos estédo
disponiveis para as possiveis andlises.

Cada software demanda uma formatacdo especifica dos dados a serem
utilizados como entrada, demandando muito cuidado e muito trabalho por parte do
utilizador/pesquisador. Na prética, a etapa de ajuste e formatacdo dos dados para
entrada nos softwares € uma etapa que consome consideravel tempo de trabalho.

Atualmente o software R tem sido muito utilizado pelos profissionais da area de
melhoramento genético animal para a manipulacdo, formatacéo e analise de dados.

Entretanto, assim como ocorre nos simuladores de dados, as solucdes
desenvolvidas por meio de scripts e funcdes sao particulares e ndo disponibilizadas
publicamente e de forma organizada para a utilizagao de terceiros, principalmente se
pensarmos em solugdes e documentacdo na lingua portuguesa.

A organizacéo e disponibilizacdo das solugbes para problemas gerais como a
consisténcia de dados fenotipicos, formagcdo de grupos de contemporaneos,
consisténcia e recodificacdo do pedigree, controle de qualidade de dados genémicos
e formatacdo de arquivos para entrada em analises genéticas, seria muito
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interessante para o ensino e desenvolvimento de pesquisas com o software R,
principalmente ao nivel de graduacédo e mestrado, que tem como caracteristica, curtos
intervalos de tempo para a realizacdo do TCC e dissertacao, respectivamente.

Nesse sentido, os alunos ndo precisariam se preocupar com construcao de
cada fragmento de cddigo que seriam necessarios em suas analises, uma vez que
todo o cbdigo ja estaria contido em uma funcdo, a qual seria disponibilizada pela
instalacdo do pacote no sistema base.

Ao ativar a funcédo grande parte do trabalho ja seria feito, e permite ao aluno
focar mais nos resultados do que no processo de desenvolvimento.

A mudanca de foco agiliza o trabalho, sendo bastante benéfica aos alunos de
graduacdo e mestrado, que, de modo geral, tém pouco tempo para preparar seus
trabalhos. Além disso, a utilizacdo de funcdes torna o trabalho mais leve, evitando que
os alunos precisem se aprofundar na linguagem R para a execucéo de suas tarefas.

Sob o ponto de vista do orientador, muito trabalho é evitado ao se utilizar as
funcdes que estdo organizadas e ja foram testadas com novos alunos. Nao é
necessario que explicar todo o processo de desenvolvimento novamente e para 0s
alunos, o entendimento dos processos fica facilitado.

Assim, as fun¢des possibilitam que o aprendizado do software se dé de maneira
gradual, com a utilizacdo de elementos mais basicos no curto periodo disponivel.

A organizacao de diversas rotinas para consisténcia e formatacédo dos dados
pode auxiliar o profissional da area de melhoramento genético animal com suas
analises de dados por meio do incremento de qualidade de seus dados e da economia
de tempo na preparacédo dos dados para entradas nos softwares mais populares.

Portanto, tem-se como hipétese que é possivel se desenvolver um pacote para
o0 sistema R que contenha funcbes para as tarefas mais comuns dentro de um
processo de andlise de dados genéticos.

2 OBJETIVOS

O objetivo do trabalho é dar inicio a um pacote de R com ferramentas que
possam ser utilizadas por alunos e profissionais da area de melhoramento genético
animal.

2.1 OBJETIVOS ESPECIFICOS

Os objetivos especificos séo:

1. Criar fungdes para analises de consisténcia de dados fenotipicos;
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2. Criar funcbes para formatacdo de dados para o software de analise
genética Wombat;

3. Escrever a documentacéo do pacote em portugués.

3 REVISAO DE LITERATURA

3.1 Software R e seus pacotes

A utilizac&o de ferramentas computacionais trouxe beneficios para a realizacao
e execucdo de tarefas, otimizando o tempo e minimizando 0S erros no pProcesso.
Atualmente h& inUmeras linguagens de programacao que podem ser utilizadas.

O R é uma linguagem de programacao open source para andlise de dados,
possui diversas ferramentas estatisticas e gréaficas, pode ser utilizado sem ter custos
de licenca, atendendo estudantes e universidades, possui versdes para Windows,
GNU/Linux, Unix e MacOS (WALTER et al., 2012).

O R foi desenvolvido em 1996 na Universidade de Auckaland pelos
pesquisadores Ross lhaka e Robert Gentleman (PETERNELLI; MELO, 2011). Existem
interfaces que séo desenvolvidas por programadores que utilizam o R com o intuito
de facilitar a compreenséao dos usudarios, de acordo com a sua necessidade, como por
exemplo, o RExcel (BAIER; NEUWIRTH, 2007), Rcmdr (FOX, 2005) e o RStudio
(RSTUDIO, 2022).

Uma das funcionalidades mais exploradas no R é a criacdo de funcbes que
podem ser compiladas em pacotes, 0s pacotes oferecem ao usuario ferramentas para
a realizacdo de atividades que poupe o0 seu tempo. Alguns pacotes basicos séo
incluidos durante a instalacdo do R, entretanto, h& outros pacotes disponiveis para
serem acessados e instalados, atualmente h& cerca de 18.000 pacotes na Rede
Abrangente de Arquivos do R ou CRAN.

Por ser um software de cédigo aberto, o usuario tem a liberdade de criar
pacotes, e posteriormente, distribui-lo para a comunidade gratuitamente, um dos
motivos do R ser amplamente utilizado é a contribuicdo matua entre usuarios, assim
sendo, € um software que esta em constante evolu¢ao (VERZANI, 2008).

De acordo com Wickham e Bryan (2022), tudo que pode ser automatizado,
deve ser automatizado, fazendo o minimo de esfor¢co com as méos, e 0 maximo com
as funcdes, muitos desenvolvedores tém a filosofia de que o tempo para a execucao
de uma determinada tarefa deve ser gasto na elaboracdo de um pacote, que
posteriormente agilize a resolucdo do seu alvo de estudo ou resolucdo de um
problema.
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3.2 FERRAMENTAS PARA DESENVOLVIMENTO DE PACOTES EM R

A criacdo de um pacote pode ser feita de duas formas, a primeira € a maneira
tradicional, utilizando comandos padrdes do préprio R, como o R CMD build, usado
para a criagdo e o R CMD check, que testa o pacote, e verifica se ha algum problema
no codigo.

Ambos séo executados no terminal do programa, fora de uma sesséo do R
(WICKHAM; BRYAN, 2022). Utilizar apenas os comandos do préprio R para a criagéo
e verificagdo de um pacote tem como vantagem a independéncia do usuario em nédo
se prender a ferramentas adicionais além das que o R oferece, entretanto, estes
comandos precisam ser executados fora da sessdo do R, no terminal, fazendo com
gue a tarefa seja mais trabalhosa e demorada.

A segunda maneira é utilizar pacotes que nos auxiliam com func¢des para criar
e conferir o pacote, testando e documentando as funcdes dentro de uma sessao do
préprio R, onde o pacote esta sendo desenvolvido, dois pacotes que permitem ao
usuario aprimorar o desenvolvimento de seus estudos no R sdo o devtools
(WICKHAM; CHANG, 2013) e roxygen2 (WICKHAM; DANENBERG; EUGSTER,
2013), ambos podem ser carregados para uso por meio do comando library().

Segundo Montgomery e Moore (2014) o pacote devtools poupa o trabalho do
usuario em etapas de verificacdo e compilacao do pacote no prompt do terminal do R,
além de construir e checar as fungbes desenvolvidas, sendo possivel simular a
instalacéo do pacote dentro da sessao do R, tornando o fluxo de trabalho aprimorado.

Outro pacote que ira apoiar o usuario e facilitar a criacdo de pacotes é o
roxygen2 que atua formatando a documentacdo, que é um dos aspectos mais
importantes para um bom cédigo, a documentac¢éo do pacote expde ao usuario o que
esta sendo feito, ou 0 que ja foi feito no pacote, evitando que o usuario se perca no
processo de formatacdo ou analise das fungcbes presentes no pacote (WICKHAM;
DANENBERG; EUGSTER, 2013).

3.3 PACOTES PARA MELHORAMENTO GENETICO ANIMAL EM R

De acordo com o0 CRAN do R existem alguns pacotes na area do melhoramento
genético animal, que possuem algumas diferencas que propiciam ao usuario um leque
de opcoes.

O STGS (NEERAJ et al., 2019) foi desenvolvido para avaliar o mérito genético
de um individuo através de marcadores do genoma.

O AGHMatrix (AMADEU et al., 2016) constroi matriz de pedigree e/ou matriz
(matriz A) de marcadores moleculares (matriz G), dando ao usuario a possibilidade de
construir uma matriz combinada de pedigree corrigida por uma molecular (matriz H),
trabalhando com dados dipléides e autopoliploides.
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Outro pacote é QGglmm (DE VILLEMEREUIL, 2018) que fornece ao usuario
funcdes para o calculo da média, variancia e herdabilidades dos dados observados.

O pacote ggroups (NILFOROOSHAN, M; SAAVEDRA-JIMENEZ, L., 2020)
calcula matrizes com valores genéticos aditivos e de dominancia.

O pacote optiSel (WELLMANN, 2019) possui um conjunto de func¢des para
otimizar a selecdo de animais com caracteristicas desejaveis de acordo com os dados
fornecidos pelo usuario.

O pacote sommer (COVARRUBIAS-PAZARAN, 2016) auxilia o usuario na
selecéo gendmica.

O purgeR (LOPEZ-CORTEGANO, 2022) é um pacote que possui funcdes de
auxilio para a detec¢ao e quantificacdo de depressao endogamica, e expurgo genético
em populacdes com pedigree.

Outro pacote é o GHap (UTSUNOMIYA et al., 2016) identifica haplétipos
presente nos dados, pontuando-os.

O pacote € o SFSI (LOPEZ-CRUZ; DE LOS CAMPOS, 2021) que avalia os
dados para predicao de valor genético baseado em indice de selecéao.

O pacote xbreed (ESFANDYARI; SORENSEN, 2019) faz simulagbes de
populacdes com dados gendmicos de animais de raca pura ou mesti¢os.

O pacote MDSMap (PREEDY; HACKETT; BOSKAMP, 2018) realiza um
mapeamento de ligacdo genética para marcadores que estdo presentes em um Unico
Cromossomo.

O pacote hip-hop (VAN DE POL; BROUWER; COCKBURN, 2022) pode ser
utilizado para comparar os genétipos da prole com potenciais pais, através de
marcadores genéticos bialélicos.

O pacote Cascade (JUNG et al., 2014) oferece ferramentas para selecéao de
genes, engenharia reversa e previsao de dados em redes de cascata.

O pacote phyclust (CHEN, 2010) agrupa individuos a partir de dados
moleculares, agrupando-os em subpopulacdes.

O quadro abaixo apresenta os pacotes existentes em comparagdo com O
pacote proposto no trabalho, o LZ13.
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Quadro 1 — Comparacao entre pacotes existentes para R na area de melhoramento
genético animal e o pacote proposto no presente trabalho

Identificacao Idioma da Consisténcia | Consisténcia Controle Formatacéo Formacéo de
do pacote documentagao de dados de dados de de dos dados grupos de
fenotipicos pedigree qualidade para contemporaneos
de dados programas
gendmicos externos
LZ13 Portugués/Inglés ™M %} ™M %} M
Stgs Inglés 4| | 4| (x]
AGHMatrix Inglés M A M M
QGgImm Inglés ] A ™
ggroup Inglés 4| 4| 4|
optiSel Inglés M %} M A
sommer Inglés ™ A M 4] 3]
purgeR Inglés 4| 4| 4|
Ghap Inglés ] M |
SFSI Inglés ™M %} %} 3]
xbreed Inglés ™ A M 3]
MDSMap Inglés M %}
hiphop Inglés ] 4| [x]
cascade Inglés M A
phyclust Inglés M 4|

Fonte: Elaborado pelo autor

4 MATERIAL E METODOS

Material

Para dar suporte ao desenvolvimento, o Laboratério de Computacédo Cientifica
Aplicada a Zootecnia - LUCCA-Z, da Universidade Estadual Paulista “Julio de
Mesquita Filho” - FCAT Faculdade de Ciéncias Agrarias e Tecnoldgicas - Campus de
Dracena, dispbe de dois servidores: um Intel Core i7 3930K CPU 3.2Ghz, com 12
nacleos, 64GB de meméria RAM e HD de 2TB; o segundo Intel Core i7 4930K CPU
3.4Ghz, com 12 nucleos, 48GB de memoria RAM e HD 2TB, sendo acessados
remotamente por SSH, interna ou externamente a unidade, utilizando chaves publicas
e privadas. Ambos os servidores, funcionam com sistema operacional Linux Ubuntu
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Server versao 20.04.2 LTS. Além dos servidores, foi utilizado um notebook de uso
pessoal que auxiliou na construcao das funcdes e nos testes.

Todo trabalho de desenvolvimento foi realizado utilizando o software R (R
CORE TEAM, 2022) conjuntamente com a interface RStudio (RSTUDIO TEAM, 2022).

Para a realizagéo dos testes das fun¢des desenvolvidas utilizou-se bancos de
dados reais sob nossa custddia. Os dados estdo em formato original, contém todos
os erros e imperfei¢cdes registrados nos momentos de coleta e genotipagem.

Métodos

Para o desenvolvimento das fun¢des, buscou-se reproduzir o fluxo de trabalho
utilizado no cotidiano da andlise de dados; e simultaneamente evitar a utilizacao de
outros pacotes que ndo o base do R, assim, minimizariamos a dependéncia, de
nossas fungdes, de terceiros. Nenhuma outra linguagem de programagao, como por
exemplo, C++, foi utilizada.

O desenvolvimento do nosso pacote e a documentacdo necessaria serédo
criados e estardo de acordo com as normas e exigéncias dos pacotes devtools e
roxygenz.

5 DESENVOLVIMENTO

A estimacdo de parametros genéticos como, por exemplo, a herdabilidade e
valores genéticos aditivos (ou DEPs e PTAs) sdo parte importante dentro de
programas de melhoramento genético para definicdo de estratégias e selecdo de
individuos. Nesses processos, utilizam-se dados fenotipicos, de pedigree e dados
gendmicos. Entretanto, para que os resultados sejam robustos e confiaveis é
necessario que os dados utilizados passem por um processo de analise de
consisténcia, uma vez que a coleta de dados no campo € muito propensa a erros de
anotacao/digitacéo pelo ritmo de trabalho e pelas condi¢des/estrutura do local.

Para a consisténcia de dados fenotipicos, alguns procedimentos usualmente
utilizados séo:

1. Célculo de estatisticas descritivas como média, moda, mediana, maximo
e minimo;

2. Geragao de um histograma,;

3. Geracao de tabelas de frequéncia dos valores fenotipicos;

4. Célculo de intervalos com base em desvio-padrao da caracteristica,

5. Selecaol/limpeza dos dados.
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Média

Para avaliacdo de um banco de dados é importante a compreensdo sobre como
estes dados estdo se comportando, a média apresenta uma medida sensivel dos
valores da amostra, e se estes valores sdo distribuidos de maneira uniforme,
auxiliando o usuario em avaliacées (BATANERO, 2000).

Moda

A moda de um conjunto de dados é o valor que ocorre com maior frequéncia,
para andlises de banco de dados na area do melhoramento genético animal é uma
informacao importante, ja que mostra 0 nUmero mais comum que ocorre nos valores
estudados (BATANERO, 2000).

Mediana

A mediana em um conjunto de dados ordenados indica o valor que esta
exatamente no meio deste conjunto, ou seja, indica que metade dos valores estao
acima e a outra metade estdo abaixo deste valor, no contexto do melhoramento
genético animal, a mediana pode auxiliar o usuéario no entendimento de como estes
valores estdo se comportando, se a mediana é coerente com o foco do estudo
(BATANERO, 2000).

Valores maximos e minimos

Os valores maximos e minimos indicam ao usuario como os dados estdo
distribuidos, podendo usar um comparativo em relagdo a média, se os valores estao
muito distantes ou préximo da média, sendo importantes para avaliacdo de
consisténcia dos dados (ARA; MUSETTI; SCHNEIDERMAN, 2003).

Histograma

Os histogramas auxiliam o usuério na identificacéo das distribuicdes dos dados,
comunicando as informagdes graficamente, de imediato mostra ao usuario como 0s
dados estdo organizados, dividindo-os em classes (ARA; MUSETTI,
SCHNEIDERMAN, 2003).

Tabela de frequéncia

As tabelas de frequéncia de frequéncia auxiliam o usuario na identificacao
rapida dos dados que foram pré-definidos em classes, facilitando a identificacdo de
valores de interesse para o usuario (ARA; MUSETTI; SCHNEIDERMAN, 2003).
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Desvio padrao

O desvio padrdo € uma medida do nivel de dispersédo dos dados, indicando a
uniformidade deste conjunto de dados, sendo uma medida importante para a tomada
de decisdo pelo usuario. Através do desvio padrdo e contextualizando com as
informacfes de medidas de tendéncias centrais, 0 usuario possui ferramentas para
definir o que devera ser feito (ARA; MUSETTI; SCHNEIDERMAN, 2003).

Selecéao e limpeza dos dados

Para uma analise confiavel, o usuéario deve ser atentar em abastecer o R com
um banco de dados sem inconsisténcias, ou seja, espa¢os em branco nas células da
planilha ou tabela, caracteres que néo fazem parte do contexto das informacdes como
letras em posi¢cdes dos nimeros, espacos anormais entre valores, entre outros, esta
etapa € fundamental para que o banco de dados esteja consistente para gerar
resultados coerentes com o desejavel pelo usuario (WANSBEEK; MEIJER, 2008).

Para célculo da média, mediana e valores maximos e minimos podemos utilizar
a funcdo summary. Os valores da média e mediana nos fornecem um valor que pode
ser comparado com valores da literatura cientifica ou mesmo para avaliacdo com base
na propria experiéncia do usuério. Valores da média muito acima ou abaixo do
esperado pode ser um indicativo de dados com valores muito altos ou baixos
(outliers).

O histograma pode ser gerado pela fungéo hist. A finalidade é dar uma ideia
visual do formato da distribuicdo dos dados.

A avaliacdo da média, mediana e moda, em conjunto, nos ddo uma ideia sobre
a simetria da distribuicdo. Para grande parte das caracteristicas utilizadas em
programas de melhoramento, espera-se uma distribuicdo normal (simétrica).

Para a moda, foi desenvolvida uma funcao prépria, uma vez que nao existe
essa funcdo no médulo base do R. Para calcular a moda o racional foi:

. O primeiro passo foi definir o nome que recebera a funcdo, de maneira
intuitiva, o nome foi “moda”;

o Criando o objeto m e atribuindo a ele a "table" x, x sera fornecido pelo
usuario, pode ser uma coluna de um banco de dados;

o Uso da fungéo “max” para retornar a localizagdo do valor maximo de m
no objeto freqgmax;

o Atribuindo a i valores de m contidos em fregmax através do operador
%in%;

o Atribuindo m[i] a moda;
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o Retornando a moda, ou seja, o valor que ocorre com maior frequéncia.
Abaixo o script:

Figura 1 — Funcdo moda

moda<-function{x){
m<-tabhle(x)
fregmax<-max{m)
i<-mEinkfregmax
moda<-m[1i]
return{moda)

Fonte: Elaborado pelo autor

A seguir um exemplo da funcéo utilizando a varidvel idmae_par (idade da mée
no parto) no banco de dados intitulado “dadosFinaisParaExemplo”.

Figura 2 — Exemplo da moda
Console  Terminal lobs

R R420 - ~/Unesp/LuCCA-ZLZ13/

» moda(dadosFinalParaExemplo$idamae par)
88

1658

>

Fonte: Elaborado pelo autor

O calculo das tabelas de frequéncia pode ser realizado facilmente por meio da
funcao table.

Se a distribuicdo € simétrica, particularmente normal, espera-se que mais do
gue 90% dos dados estejam dentro do intervalo (média + desvio-padrao).

Durante cada passo, ou ao final desses passos, a selecao dos dados com erros
e/ou de qualidade duvidosa devem ser eliminados. Apds a eliminacdo, esses passos
devem ser refeitos para verificagcdo das mudangas causadas pela limpeza realizada.
Dessa forma o script da fungcéo para o R é:

. Criando a fungdo “consistF” referente a consisténcia de dados
fenotipicos, x sendo o banco de dados do usuario e ndp o niumero de desvios padréo;

. Utilizando o comando summary para resultados como média, mediana,
valores maximos e minimos, antes e depois da limpeza dos dados;
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. Criacdo de histograma com a funcéo hist para antes da consisténcia dos
dados;

. Criando parametros para simulacao de eliminagéo de outliers através da
funcdo de desvio padrao (sd), indicando o grau de variacdo dos elementos;

. Eliminando os dados de x para uma nova andlise

. Criacao de histograma com a fung&o hist depois da consisténcia dos
dados. Abaixo o script:

Figura 3 — Fungéo de consisténcia dos dados

consistF<-function{x,ndp=3){
#Estatisticas descritivas
estatDesc<-list({resumoAntes=NULL,fregantes=NULL,resumoDepois=NULL,freqDepois=NULL]
estatDesciresumohAntes<-summary (x)
estatDescifreghintes<-table(x)

#ojustando parametros grificos
oldpar<-par(mfrow=c{1,2))

#Histograma
hist(x,col="red",main="Antes da consisténcia”,xlab="y",ylab="Frequéncia™)

#Parametros para eliminacio de gutliers

dp<-sd{x)

media<-mean(x)

linf<-media- (ndp®*dp)

lsup<-media+{ndp®dp)

print(paste("Limite inferior para & eliminacdo de dados: ",round({linf,2),sep=
print(paste("Limite superior para a eliminac¢8o de dados: ",round({lsup,2),sep=

moan

“:

))
LELES

))

#5imulacdo da eliminagcdo de gutliers

elimLinf<-sum(x<linf)

print(paste("Dados eliminados pelo limite inferior: ",elimLinf))
elimLsup<-sum{x>1lsup)

print(paste("Dados eliminados pelo limite superior: ",elimlsup))
elimTotal<-elimLinf+elimlsup

print(paste("Total de dados eliminados: ",elimTotal))

#Eliminacde dos dados para cdloulo das novas estatisticas descritivas
x[x<1linf]<-MA

¥[x>lsup]<-NA

fEstatisticas descritivas apds & eliminacde dos dados
estatDesciresumocDepois<-summary (x)

estatDescifreqDepois<-table(x)

#Histograma apds a eliminacdo dos dados
hist(x,col="green”,main="Depois da consisténcia™,xlab="y",ylab="Frequéncia")

return{estatDesc)

Fonte: Elaborado pelo autor
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A seguir um exemplo da funcdo consistF para andlise de consisténcia
fenotipica, utilizando a variavel idamae_par (idade da mée no parto) do banco de
dados intitulado “dadosFinalParaExemplo”.

Figura 4 — Exemplo da funcdo consistF

Console  Terminal Jobs
R R420 - ~/Unesp/LuCCA-Z/LZ13/

Restarting R session...

> library(LZ13)

> consistF({dadosFinalParaExemplof$idamas_par)

[1] "Limite inferior para a eliminacdc de dados: -38.43"
] "Limite superior para a eliminac3o de dados: 215.91"
] "Dados eliminados pele limite inferior: @"

[1] "Dados eliminados pele limite superior: 76"

] "Total de dados eliminados: 7&"

Fonte: Elaborado pelo autor

Outro exemplo s&o os gréficos de frequéncias geradas pela funcéo para que o
usuério analise de maneira visual os dados:

Figura 5 — Gréficos de frequéncias da funcdo consistF para a varidvel idamae_par

Antes da consisténcia Depois da consisténcia
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Fonte: Elaborado pelo autor

Outro processo importante na estimacdo de parametros genéticos e predicao
de valores genéticos aditivos é a formacéo de grupos de contemporaneos (GC). O
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efeito dos GC representa um efeito de ambiente global e comum a varios individuos
da populacdo que pode ser corrigido no processo de estimacao/predicdo. A ideia &
atribuir um codigo a todo individuo que foi criado sob as mesmas condi¢cdes de manejo
€ gue nasceram no mesmo ano e estacdo (portanto, tiveram a mesma qualidade e
disponibilidade de alimentos e os mesmos desafios com relacdo a parasitas e
doencas). A funcgédo foi desenvolvida seguindo alguns passos:

. Definindo o nome da funcé&o como gc, a qual recebe como argumentos
as colunas que devem ser combinadas para a formacdo dos grupos de
contemporaneos(...) o numero de individuos dentro de cada grupo, definido por n e
criar.gc=FALSE, que define se o grupo deve ser criado no data frame. O padréo
FALSE tem como finalidade permitir que o usuario faca estudos preliminares dos
grupos sem escrevé-los definitivamente nos dados. Assim que 0 gc estiver em
condigfes de ser criado, 0 usuario ira substituir o criar.gc=FALSE para criar.gc=TRUE;

o Formacgédo de uma coluna de grupo de contemporaneos, atribuindo o
nome de gctemp com o NULL, ou seja, gctemp é temporario e recebera valores
quando o R fizer a execucao de um loop para percorrer os argumentos encontrados
em (...), 0s quais serdo concatenados pela funcdo pasteO e incluidos em | (uma lista);

. A simulacao dos dados permite ao usuario avaliar se o valor n indicado
no argumento ndo vai gerar uma grande perda de informacdes para a andlise;

Abaixo a funcéo desenvolvida:

Figura 6 — Funcao para grupo de contemporaneos

ge<-function(...,data,n,criar.gc=FALSE}{
l<-1ist(...)
#Formando & coluna de grupos de contemporansos
gctemp<-NULL

for(i in 1:...length()){
gctemp<-paste@(gctemp,1[[1]])

#5imulando a elimingcio de dados

freqGl<-table(gctemp)

print(paste("Nimero total de grupos de contempordneos formados: ", length{names(fregGC))))
dadosTotal<-sum({freqGC)

freqGCl<-freqal[freqGC>=n]

dadosMant<-sum(freqaCl)

print(paste("Ndimero total de grupos de contempordneos apds eliminacdo: ", length(names(fregGCl)})))
print(paste("Dados eliminados: ", dadosTotal-dadosMant,sep=" "

1]

#Criando os grupes no data frame original

if(criar.gc){
data<-data.frame(data,gc=NA)
i<-gctemphin®names (fregall)
datafgc[i]<-gctemp[i]
data<-data[!is.na(data%gc),]

return({data)

Fonte: Elaborado pelo autor
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A seguir um exemplo para a formacéo de grupo de contemporaneos, utilizando
0 banco de dados intitulado “dadosFinalParaExemplo (1)” utilizando os argumentos
(variaveis) ano e més.

Figura 7 — Exemplo da formacéo de grupo de contemporaneos

» gc( dadosFinalParakxemplo (1) $ano, dadosFinalParaExemplo (1) $mes,dadosFinalParaExemplo,d,criar.
[1] "Nimero total de grupos de contempordneos formados: 2468"

Fonte: Elaborado pelo autor

Finalmente, com os dados consistentes, devemos utiliza-los nos programas
especificos para estimacdo de componentes de variancia e predicdo de valores
genéticos aditivos.

Esses programas exigem um formato especifico dos dados para que esses
sejam lidos de forma correta. Nessa etapa, muitos problemas acontecem por alguma
exigéncia nao ter sido cumprida e tempo valioso é perdido até que se iniciem as
analises. Sendo assim, uma funcéo que auxiliasse na formatacao dos dados garantiria
gue as exigéncias fossem cumpridas e bastante tempo economizado.

Inicialmente, a funcdo desenvolvida foi para o software Wombat. Segundo
Meyer (2007) as exigéncias para o arquivo de fendtipos sao:

. Os arquivos podem ser de dados, pedigree, marcadores, entre outros;

. Definir o nome do arquivo de saida (em até 30 caracteres);

. Variaveis devem estar em colunas de larguras fixas separadas por
espaco;

o Todas as colunas tém que ser preenchidas com valores numéricos (sem
espacos em branco);

o Todos os cadigos dos efeitos considerados devem ser inteiros positivos;

. Valor maximo permitido para os codigos € de 2147483647,

o Para andlises multi-caracteristicas, deve haver um registro para cada
caracteristica medida para um individuo;

. O numero da caracteristica para o registro deve ser fornecido na primeira
coluna;

o N&o esta disponivel cédigo para dados perdidos. Dados perdidos sao
registros ausentes no arquivo de dados;

o O arquivo de dados deve ser ordenado em ordem ascendente, de acordo
com:

i) o individuo, para o qual caracteristicas foram registradas, e

if) nUmero da caracteristica dentro do individuo

iii) Para analises de Regresséao Aleatoria, os registros devem ser ordenados de
acordo com o valor da variavel controle (dentro de individuo e numero da
caracteristica);
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o Para analises multivariadas que combinam registros simples e repetidos,
as caracteristicas com registros repetidos precisam ter um nimero de caracteristica
menor do que aquelas de registros simples;

. Para facilitar a anotacédo do arquivo de dados (cabecalhos de colunas,
data da criacdo, fonte), Wombat ignora linhas com uma "#" na coluna 1, no inicio do
arquivo;

o N&o existe limite para o niamero de linhas de comentarios, mas elas
devem ser as primeiras linhas.

A seguir o script:

Figura 8 — Fungé&o auxiliar de formatagao dos dados para o Wombat

#tormatar para Wombat
format_wombat<-function(df,file="formatedWombat.txt",type="data",
ndigit=rep(8,length{df)),missing=-999.999,varCol, codCol)}{
if(type=="data"){
#Inserindo valores perdidos
i¢-is.na{df)
df[i]<-missing

#Verificando se os dados sd0 numéricos
stopifnot(sapply(dados,is.numeric))

#Werificando as escalas das varidncias
stopifnot(!(diag(var(dados))<18e-5|diag(var(dados)))>18e5)

#formatande o arguivo
formato<-NULL
argum<-Llist()
for(i in 1l:length{df)){
if{i==length(df})){
formato<-pasted{formate, "%",".",ndigit[i],"g")
telse{
formato<-pasted(formato, "%",".",ndigit[i],"g ™)
h
argum[i+1]<-df[i]
J
print{formato)
argum|[1]<-formato

linhas<-do.call(sprintf,argum)
writelLines({linhas,file}

¥

if(type=="pedigree"){
"dados de pedigree™

¥

if(type=="genomic™){
“dados gendmicos”

¥

T

Fonte: Elaborado pelo autor
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A seguir um exemplo da funcéo format_wombat e os dados gerados, séo estes
dados que o usuério ira incluir no programa de avaliacdo genética Wombat.

Figura 9 — Exemplo da funcdo Wombat
> format_wombat(dados)
-0.83271338 10.8579970.91560841
10.0050330.93082468 8.1932033-

0.013348997 11.1181910.19159944
13.788068

Fonte: Elaborado pelo autor

Finalmente para que o trabalho esteja completo € necessario empacotar essas
funcdes de forma que possam ser utilizadas por terceiros e tenham sua utilizacéo
facilitada. Os pacotes servem para compilar as funcbes para que possam ser
utilizadas pelo usuario e/ou disponibilizada para outros usuarios via o repositorio do
R, permitindo que os pacotes possam ser aprimorados com novas funcdes, ampliando
0S objetos de estudos, contextualizando diferentes areas do conhecimento, no
melhoramento genético animal os usuarios que trabalham com o R podem tracar
novas estratégias, aprimorando as suas analises e tornando mais eficiente a tomada
de deciséo. Para criagcdo do pacote o usuério deve ir na interface do R, no canto
superior esquerdo, em File — New Project — New Directory — R Package — Em
“package name” dé nome ao pacote — Create Project. Pronto, o pacote foi criado.
Nesta segunda etapa o usuario deve ir até a aba New File — R script, no R script 0
usuario irA escrever as suas funcfes. Quando as fungBes estiverem prontas, é
fundamental que este instale no R dois pacotes, o devtools e o roxygen2 utilizando o
comando install.packages(), ou seja install.packages(“devtools”) e
install.packages(‘“roxygenZ2”), ambos iréo facilitar a documentacdo e a checagem do
pacote. ApGs 0s passos anteriores, a proxima etapa € utilizar o comando # @export
na primeira linha do R script, acima das fun¢des que estdo sendo desenvolvidas ou
aquelas ja concluidas, este comando fara com que todas as funcdes feitas pelo
usuario possam ser(em) exportada(s), e posteriormente, na sec¢ao de Console do R o
usuario devera apertar CRTL+SHIFT+B para que assim as funcbes fiquem
disponiveis. Para utilizar as funcdes que ja foram compiladas no pacote é fundamental
definir a documentacgédo, esta etapa pode ser feita com o comando # @param que
define os parametros da funcéo e o comando # @examples que recebe um exemplo
didatico informado pelo usuéario, ambos os comandos devem ser incluidos no Console
do R, acima das funcdes e do # @export.

Para utilizar o pacote e as fungdes que ja estdo documentadas, o usuario ira
acessar o pacote atraves do comando library(“nome do pacote”), ja com as funcdes
documentadas, toda a descri¢cado do pacote pode ser acessada na aba Help, ali estara
as informacdes sobre a funcdo que o usuario esta utilizando. A descricdo do pacote
pode ser acessada pelo arquivo DESCRIPTION, a figura abaixo mostra as
informacgdes do pacote, ou seja, a sua descrigao.
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Figura 10 — Descricéo do pacote LZ13

Package: LZ13
Type: Package
Title: Fungdes Auxiliares Para Andlises de Dados Genéticos e Gendmicos
Version: 8.1.8
Author: Who wrote it
Maintainer: The package maintainer <yourself@@somewhere.net:
Description: More about what it does (maybe more than one line)
Use four spaces when indenting paragraphs within the Description.
License: What license is it under?
Encoding: UTF-8
LazyData: true
Roxygenhote: 7.2.3

Fonte: Elaborado pelo autor

Com todas as funcdes feitas e documentadas, o pacote LZ13 possui duas
funcdes para andlise de consisténcia de dados, uma para formacdo de grupo de
contemporaneos e uma funcéo auxiliar, para formatacdo de dados que poderdo ser
utiizados no Wombat, estas funcbes podem ser acessadas pelo arquivo
NAMESPACE, como ilustrado na figura a seguir.

Figura 11 — Funcdes do pacote LZ13
# Generated by roxygen2: do not edit by hand

export({consistF)
export({format_wombat)
export{ge)
export(moda)

Fonte: Elaborado pelo autor

6 CONCLUSAO

O pacote LZ13 é desenvolvido para auxiliar os usuarios em analises de banco
de dados na area do melhoramento genético animal, através de funcdes que permitem
a limpeza de dados inconsistentes, a formacédo e anélise de qualidade dos grupos de
contemporaneos e a formatacdo dos dados para o uso em programas de avaliagfes
geneéticas.
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