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No Brasil, atualmente, ndo ha dados suficientes para a
raga Nelore provenientes de avaliagdes sistematizadas
de qualidade de carne e de eficiéncia alimentar com
delineamento e tamanho amostral para a identificacéo
de QTLs (loci de caracteristicas quantitativas) associa-
dos a essas caracteristicas. A identificacdo de QTLs
associados a determinadas caracteristicas de interesse
econdmico pode ser feita por estudos de associagao
entre marcadores moleculares e a caracteristica alvo
(fendtipo). Ha duas partes complementares: por um lado
os dados genotipicos e do outro, os fenotipos.

Os dados genotipicos podem ser tanto Single
Nucleotide Polymorphism (SNP) quanto Microssatélites
(SSR). A diferenca basica entre esses dois tipos de
marcadores moleculares, ao se utilizar microssatélites
a quantidade de marcadores, é da ordem de centenas
para cada animal ; por outro lado, com o advento dos
microarranjos de genotipagem de bovinos, o nimero
de SNPs ja alcanga a ordem de dezenas de milhares
por animal. Em ambos os casos, uma colegédo desses
marcadores moleculares devera ser armazenada e
organizada para posterior cruzamento com os dados
fenotipicos.

Contudo, dada a quantidade de animais e, princi-
palmente, o numero de marcadores moleculares, a
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necessidade de um Sistema de Gerenciamento de
Dados Genotipicos (SGDG) se tornou uma demanda
critica. Diante disso, foi desenvolvido o sistema Bife
de Qualidade, que é um sistema Web implementado
em parceria com a Embrapa Pecuaria Sudeste e a
Embrapa Gado de Corte.

O aplicativo Plink (PURCEL et al., 2007), por sua vez,
possui, além do proprio comando basico, um conjun-

to de ferramentas que realiza analises de associag¢ao
entre dados de genodtipos e fenodtipos, de maneira,
computacionalmente, eficiente. O Plink (uma silaba) foi
desenvolvido por Shaun Purcell, no Centro de Genética
Humana da Investigacdo (CHGR), do Massachusetts
General Hospital (MGH), com o apoio da equipe de
desenvolvedores do proprio MGH, e pode ser obtido
pelo seguinte endereco de internet?. E um software de-
senvolvido sob a licenga Licenga Publica Geral (GPL),
portanto, de cddigo fonte e uso livre, e pode ser exe-
cutado em diversos sistemas operacionais. Em nosso
caso, o mesmo foi instalado num computador com Linux
Ubuntu, versao 9.04 e arquitetura 64 bits.

Entretanto, sua utilizagao requer conhecimentos em
manipulagdo de comandos pelos terminais Linux, o que,
muitas vezes, torna-se uma dificuldade para o pesqui-
sador continuar seus estudos. Com isso, a necessidade

' Embrapa Informatica Agropecuaria, Campinas, SP; fabiodv@cnptia.embrapa.br
2 Disponivel em: <http://pngu.mgh.harvard.edu/~purcell/plink/download.shtm/>
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do desenvolvimento de uma interface web no préprio
sistema Bife de Qualidade se tornou necessario. Este
trabalho procura explicar, de forma sucinta, como traba-
Ihar com essa interface desenvolvida.

Descricao das ferramentas usadas
para construir o sistema

O sistema Bife de Qualidade foi desenvolvido utilizan-
do-se ferramentas de software livre para o ambiente
Web. A tecnologia escolhida para o desenvolvimento
do sistema segue a recomendacao J2EE — Java 2
Enterprise Edition. Para a programagao optou-se pelas
linguagens Java e JSP. O sistema gerenciador de ban-
co de dados relacional selecionado foi o PostgreSQL
(POSTGRES, 2010). O servidor web e o de aplica-
¢bes escolhidos foram, respectivamente, o Apache 2
(APACHE, 2010) e o Tomcat (TOMCAT, 2010) versao 6.
O sistema operacional no qual estao instaladas essas
ferramentas e o sistema Bife de Qualidade € um Linux
Ubuntu 64 bits.

Os principais beneficios da plataforma Web sao: desen-
volvimento centralizado, que facilita a manutengao; bai-
X0 custo de disponibilizagao; baixo custo na alteragao
da base de dados e da logica de negdécios; armazena-
mento mais eficiente e melhor reutilizagdo de recursos.

A arquitetura escolhida para a implementacéo segue

o padréo Model-View-Controller (MVC) mostrada na
Figura 1, que é um conceito de desenvolvimento e
design que equaciona uma aplicagéo em trés partes distintas: a

> Controller

Figura 1. Diagrama exemplificando a relacdo entre Model,
View e Controller. As linhas soélidas indicam associagéo direta
e as tracejadas indicam associagao indireta. (MVC, 2010)

model, que esta relacionada com a representacao e gerencia-
mento dos dados; a view, que é responsavel pela apresentagéo
visual dos dados representados pela model; e a controller, que
atua sobre os dados representados pelos modelos e como a
apresentagao deve ser exibida. Para codificagao do padrao
MVC foi usado o framework Struts (STRUTS, 2010), muito po-
pular entre os desenvolvedores Web. Essa separagao em trés
camadas torna o sistema mais flexivel, possibilitando que partes
sejam alteradas de forma independente (PRESSAMAN, 2001).

Vale ressaltar também que esse sistema foi desenvolvido por
meio da ferramenta NetBeans 6.5, que agilizou muito o pro-
cesso de programagédo e sua implementagao.

Dicas basicas sobre o funcionamen-
to do Plink

O Plink é um programa de linha de comando escrito em
C/C++. Todos os comandos que envolvem Plink s&do
digitados no prompt de comando do terminal (Linux,

€em nosso caso), seguido por uma série de opgdes
(todas comegando com o caracter “-”) para especificar
os arquivos de dados e/ou métodos a serem utilizados.
Todos os resultados sdo gravados em arquivos do tipo
texto. A tabela 1 mostra os tipos de arquivos de saida
que foram utilizadas neste trabalho:

Um exemplo de linha de comando do Plink com algu-
mas opgoes basicas esta na Figura 2.

Como dito anteriormente, esse programa realiza
analises em dados genotipicos e fenotipicos em busca
de uma associagao entre ambos, e precisa, em sua
funcionalidade basica e que esta dentro desse contex-
to, de dois arquivos de entrada: um com extensdo PED
e outro com extensao MAP. Esses arquivos podem

ser tanto do tipo texto quanto binario. Neste trabalho,
discutiremos apenas o tipo texto.

$ plink --ped arquivol.ped --map mapasnps.map —--as-
soc

Figura 2. Exemplo de linha de comando do Plink.

Tabela 1. Tipos de arquivos gerados que foram utilizados neste trabalho.

assoc --assoc Resultados de associacao
freq --freq Tabela de frequéncia alélica
hh (n&o é necessario) Lista com heterozigotos haploides

log (ndo é necessario)

Lista com logs gerados



O arquivo PED possui colu-
nas separadas por espagos
ou pelo caracter <TAB>,
identificadas a seguir na
Tabela 2.

As primeiras 6 colunas séo
obrigatdrias, sendo que, da
7 em diante, os valores séao
os pares de alelo® dos geno-
tipos pesquisados, os quais
estardo numa quantidade
de acordo com os marcadores SNPs mapeados no
arquivo MAP. A coluna um identifica o grupo do animal
(em nosso caso, um bovino) estudado; a 2 o préprio
animal; a 3 e a identificam o pai e mae do bovino,
respectivamente; a cinco identifica o sexo desse animal
e a 6 um caracter acusando o fenétipo desse bovino,
ou seja, se no fendtipo que esse grupo de animais esta
sendo estudado (por exemplo, resisténcia a carrapato)
esse animal esta incluso (afetado=1) ou néo (néo afeta-
do=0). Um exemplo de conteudo do arquivo PED esta
abaixo (Figura 3).
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Figura 3. Exemplo de conteudo de uma arquivo extenséo
PED.

O arquivo MAP, que mapeia os valores da coluna 7 em
diante do arquivo PED, possui o seguinte formato de
colunas (Tabela 3).

A coluna 1 do arquivo MAP diz a qual cromossomo o
SNP pertence, podendo ser um valor entre 1 e 22 ou
um valor X ou Y, caso seja um cromossomo responsa-
vel pela determinagéo do sexo do animal ou o valor 0,
se néo foi possivel determinar o cromossomo. A colu-
na 2 é uma cadeia de caracteres que contém o nome
do préprio SNP. A 3 é um valor numérico contendo a

Tabela 3. Descrigao das colunas do arquivo com extensao MAP.

Identificagdo do SNP
Distancia Genética* (morgans)
Posicao do Par de Nucleotideos

A OODN -

Cromossomo do SNP (1-22, X, Y ou 0 se n&o localizado)

Utilizando o aplicativo Plink pelo Sistem Bife de Qualidade

Tabela 2. Descrigao das colunas do arquivo com extensao PED.

Identificagdo da Familia ou Grupo dos Individuos

Identificacdo do Individuo

Identificagdo do Pai

Identificagao da Mae

Sexo do Individuo; (1=macho; 2=fémea; other=desconhecido)

6 Fendétipo do Individuo; (-9=sem informag&o; 0=nao afetado; 1=afetado)
Genotipos do Individuo. (ex: AA, AG, GG, etc)

distancia genética desse marcador e a 4 também um

valor numérico, dizendo qual a posi¢cao desse SNP no
cromossomo referente. Abaixo segue um exemplo de
arquivo MAP (Figura 4).

1 snpl23456 0 1234555
1 snp234567 0 1237793
3 snp224534 0 1237697
X snp233556 0 1337456

Figura 4. Exemplo de conteudo de uma arquivo extenséo
MAP.

Como ja foi dito antes, a execugédo do comando Plink
fornece, como resultado, diversos arquivos (Tabela 1)
que, basicamente, informam, entre outras informacgdes
estatisticas, a frequéncia alélica de cada marcador
estudado, e quais desses marcadores SNPs possuem
influéncia na determinagao de caracteristicas fenotipi-
cas.

Como o sistema Bife de Qualidade
interage com o Plink

Para utilizar o sistema Bife de Qualidade, basta o

usuario possuir uma navegador internet compativel

em seu computador, como Microsoft Internet Explorer

ou Mozilla Firefox, preferencialmente em suas versdes
mais atualizadas.

Ao acessar o sistema Bife de
Qualidade (enderego http://www.lba.
cnptia.embrapa.br/bq), aparecera uma
janela (Figura 5) na qual é solicitado o
login do usuario e sua senha.

O controle de acesso aos dados do

* Distancia genética é uma medida da diferenca de material genético entre diferentes espécies ou

individuos da mesma espécie ou ndo. (GENETICA, 2010).

Sistema Bife de Qualidade permite

3 Um alelo é cada uma das varias formas alternativas do mesmo gene. Por exemplo, o gene que determina a cor da flor em varias espécies de
plantas - um Gnico gene controla a cor das pétalas, podendo haver diferentes versées desse mesmo gene. Uma dessas versées pode resultar em
pétalas vermelhas, enquanto outra versao originara pétalas brancas. (ALELO, 2010).
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%5 Laboratdrio d
»"% Bionformatica

Login do Usuario

BIFE DE QUALIDADE

Usuario | Administrader & |

Senha

| Continuar |

Esqueci minha senha

que o usuario acesse apenas as informagdes dos pro-
jetos que criou ou aos quais foi inserido. Quem determi-
na se um usuario podera ou nao criar um projeto sera
o administrador geral ou local, dependendo de quem o
cadastrou no sistema. Quando cria um projeto, o usua-
rio também pode adicionar outros usuarios nele e lhes
dar as permissdes que achar necessarias, como inserir,
alterar, apagar e listar os dados das diversas tabelas
existentes no banco de dados. A seguir, uma tabela
(Tabela 4) resumindo o controle de acesso dos tipos de
usuarios do sistema:

Apbs o usuario efetuar o acesso pelo seu login e se-
nha, uma pagina com um menu para acesso aos dados
de animais e amostras é exibida. Por essa pagina,
também é possivel selecionar o projeto que deseja se
utilizar (Figura 6).

Ao selecionar o projeto desejado, o usuario sera redi-
recionado para a pagina de manipulagao dos dados

Aplcada

Figura 5. Pagina para login do usuario
no sistema Bife de Qualidade.

genotipicos dos animais de tal projeto. Essa pagina
contém um menu diferenciado do anterior, com opg¢des
para inserir e editar novos marcadores para cada ani-
mal, tanto do tipo microssatélite quanto SNP, além de
conter varias possibilidades de relatérios gerenciais.

Nesse menu se encontra a opgao de execugao do apli-
cativo Plink que, ao ser selecionada, exibira a pagina
da Figura 7.

Nessa pagina, o usuario devera realizar a pesquisa
dos animais que deseja incluir na geragao do arquivo
PED para o programa Plink. Apés a digitar os dados de
busca e clicar no botdo “Continuar”, a tela € mostrada
na Figura 8.

Nesse momento, o usuario devera confirmar se os
animais pesquisados sao, realmente, os que deseja
incluir na geragado do arquivo PED. E importante notar a
coluna “Fendtipo” da listagem, onde se deve escolher,

Tabela 4. Tipos de usuarios e suas permissdes no sistema Bife de Qualidade.

Administrador geral
Administrador local
Usuario comum

Sem restricoes

Usuario:

luciana B

Administragcao apenas do local ao qual pertence
Entrada e/ou consulta a dados de animais, amostras e genoétipos

Animais * Amostras Projetos T Usuario * Relatérios + Alterar Senha

Menu do Projeto

Selecione o Projeto a ser usado no restante do sistema

Projeto: | Bifequali 2

| Seleciona e vai para Menu Projeta | Apenas Seleciona | cancelar |

Figura 6. Pagina para selegéo do projeto
com os dados genotipicos a serem pes-
quisados.
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Usuario:
lugiana B

Marcadores

Projeto: Instituicdo: Local:

BifeQuali CPPSE Fazenda Canchim

Menu Inicial

Pesquise os animais que deseja inserir no arquivo PED (ou clique direto em Continuar para buscar todos)

No de Lab. (use * parabuscarporpadrio): [ |4 [ | (Sequndo campo & opcional)
N© de Sistema (apenas nimeros inteiros): al | (segundo campo & opcional)

[ continuar | [ Limpar | [ cancelar |

Figura 7. Pagina para pesquisa dos ani-
mais a serem inseridos no arquivo PED.

Usuario: Projeto: Instituicio:
lucians B Bifequali cppse Fazenda Canchim
Marcadores o Aplicativos ~ Relatdrios - Menu Inicial Sair

Verifique se estes sio os animais que deseja inserir na geracao do arquivo PED.

Em caso positivo, clique em Continuar. Caso contrario, pesquise novamente nos campos abaixo.

Nede Lab. (use * parabuscarporpadedo): [ |4 [ | (segundo campo & opcional)
inteiros): a (Segundo campo & opcional)

No de Si (apenas nii

d

6 anil is enc

nesta p

[Unaffected | & | 87 357 1 0 0 M

| Affected 2| 87 358 1 0 0 M

| Unaffectad = | a7 361 1 0 0 M

| Unaffectad = | a7 383 1 0 0 M

[Missing 2] 38 297 1 0 0 M

| Missing = 88 398 i 0 0 M

OpgBes para exportagdo: csv | Excel | ®ML | FDF

S — Figura 8. Pagina para selegéo dos ani-

Continuar | | Cancelar |

na caixa de selecao, se aquele animal é afetado ou ndo
pelo fenotipo pesquisado (ex: resisténcia a carrapato).

Apos ter feito a confirmagéo dos dados e selecionados
os animais afetados e n&o afetados, basta clicar no
botéo “Continuar” para ser gerado uma primeira parte
do arquivo PED. Trata-se da primeira parte, pois se ob-
teve apenas os dados dos animais, necessitando ainda
dos SNPs e seus alelos, que preencherdo as colunas
correspondentes, 0 que sera feito no proximo passo.

Concluida a tarefa anterior, a pagina para pesquisa
dos marcadores SNPs, que serdo inseridos no arquivo

Usuario:

lucisna B

Projeto: InstituicSo:

BifeQuali CPPSE

Fazenda Canchim

mais a serem inseridos no arquivo PED.

MAP e cujos valores ser&o inclusos no arquivo PED, é
exibida, na Figura 9.

O usuario, se desejar, podera filtrar os SNPs que dese-
ja pesquisar nessa pagina, pois séo, atualmente, mais
de 50 mil marcadores cadastrados no banco de dados.
Realizado o filtro, deve-se clicar no botdo “Continuar”. A
tela da Figura 10 sera, entdo, exibida.

Se os marcadores listados sdo os que o usuario deseja
que estejam no arquivo MAP e PED, basta confirmar
pelo botdo “Continuar” que os arquivos MAP e PED
serao, integralmente, gerados. Para que essa geracao

Marcadores Aplicativos Relatarios

Pesquise o5 marcadores SNPs que deseja inserir nos arquivos MAP e PED
(ou clique direto em Continuar para buscar todos)

Marcador SNP (use * para buscar um padrio):

[ continuar | [ Limpar | [ cancelar |

Menu Inicial

Figura 9. Pagina para pesquisa dos
marcadores SNPs a serem inseridos no
arquivo MAP.

5
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Usuario: Projeto: Instituicio: Local:
luciana B BifeQuali CPPSE Fazenda Canchim
Marcadores icativos Relatorios Menu Inicial

Verifique se estes sdo os marcadores SNPs que deseja inserir na geracdo dos arquivos MAP e PED.
Em caso positivo, clique em Continuar. Caso contrario, pesquise novamente nos campos abaixo.

Marcador SNP (use * para buscar um padr&o): | | [Pesquizar |

61222 marcadores encontrades nesta pesquisa.

L MamadersNp | Cremessome | Versie | Pesico H
ARS-BFGL-BAC-12408 Btaud.0
ARS-BFGL-BAC-12487
ARS-BFGL-BAC-12503
ARS-BFGL-BAC-193276
ARS-BFGL-BAC-20057
ARS-BFGL-BAC-20058 Btau4.0
ARS-BFGL-BAC-21165 Btaud.0

o ]
o Btaud.0 o
o o
1] o
o o
o o
o ]
ARS-BFGL-BAC-21948 o Btaud.0 o
o o
o o
o o
o o
o L]
o o

Btaud.0
Btaud.0
Btaud.0

ARS-BFGL-BAC-22573
ARS-BFGL-BAC-24683
ARS-BFGL-BAC-29205
ARS-BFGL-BAC-22069
ARS-BFGL-BAC-22338
ARS-BFGL-BAC-3567

Btaud.0
Btaud.0
Btaud.0
Btau4.0

Btaud.0
Btaud.0

~F Figura 10. Pagina para selegéo dos
marcadores SNPs a serem inseridos no

e e arquivo MAP e os alelos no arquivo PED.
seja rapida e eficiente, sao utilizadas matrizes de dados Nessa tela, o usuario tera diversas opgdes de execu-
do tipo Hash* para agilizar a busca dos alelos de cada ¢ao do comando Plink com os arquivos PED e MAP
um dos cerca de 50 mil SNPs de cada animal. gerados, além de poder fazer o download desses

arquivos para o computador local. Por exemplo, se a
Apos este processo, a pagina com as opgoes de exe- opcéo escolhida for “Basic case/control association
cugao do Plink sera invocada (Figura 11). test’, abaixo do label “Associagao”, a saida gerada sera

Usudrio: Projeto: Instituigdo: Local:

luciana 8 BifeQuali CPPSE Fazenda Canchim

Marcadores ~ Aplicativos ~ Relatarios - Menu Inicial Sair

Escolha a operacdo a realizar com o PLINK nos arquivoes gerados

Manipulacdo dos dados:
Racode tha SNPs to a 1/2 coding: O

Transposed genotype files: O

dditive and dominance c
Listing by genotype: o]
Update SNP information (Physical Position): O
Update allele information: O
Update individual information (FID and 11D values): ()
Flip DNA strand for SNPs: O

Merge two filesets: e}

Associacdo:
Basic case /control association test: ]

Alternate /full model association tests: O

Outros:

Frequéncia: (

e Figura 11. Pagina para escolha da opgéo
de execugao do Plink com os arquivos
PED e MAP gerados pelo sistema.

Baixar arquive PED

continuar | | Limpar | | cancelar |

4 Em ciéncia da computagdo, uma tabela de dispersdo (também conhecida por tabela de espalhamento ou tabela hash, do inglés hash) é uma
estrutura de dados especial, que associa chaves de pesquisa a valores. Seu objetivo é, a partir de uma chave simples, fazer uma busca rapida e
obter o valor desejado. E algumas vezes traduzida como tabela de escrutinio. (HASH, 2010).



formatada em HTML para visualizagéo no navegador
(Figura 12), sendo ainda que tal saida tem op¢des de
ser exportada para os formatos XLS (Figura13), PDF e
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Consideragoes Finais

O comando Plink possui diversas fungdes de analise
estatisticas responsaveis pela geragéo de relatérios

Usuario: Projeto: Instituicio: Local:
luciana 8 BifeQuali CPPSE Fazenda Canchim
Marcadores o Aplicativos o Relatdrios o Menu Inicial Sair

Saidas da execucdo do comando Plink

Arquive de log da execugio:

Baixar arquivo de log

Arquive de saida da execucio escolhida:
Baixar arquive de Basic case/control association test

Abaixo segue o(s) ©

Cewe o se lee (AL [ Fa | Fu Az ][ hsa | P

) deste(s) arqui

(s):

0 ARS-BFGL-BAC-12408 [} 0 [} [v] A HA HA HA
o] ARS-BFGL-BAC-12487 o o] o o A HA HA HA
o] ARS-BFGL-BAC-12503 o o] o o B HA HA HA
a ARS-BFGL-BAC-193276 1] A 0.5 [s] B 2.429 0.06408 nA
] ARS-BFGL-BAC-20057 [+] A 0.5 [+] B 2,429 0.0e408 nA
0 ARS-BFGL-BAC-20058 [} 0 [} [v] B Ha Ha HA
0 ARS-BFGL-BAC-21165 [} A 0.5 0. B 1] 1 1
0 ARS-BFGL-BAC-21948 [} 0 [} [v] A HA HA HA
o ARS-BFGL-BAC-22573 o o o [s] B HA HA HA
a ARS-BFGL-BAC-246832 1] a 1] [s] B na HA nA
a ARS-BFGL-BAC-29205 o a o [s] B na HA HA
o ARS-BFGL-BAC-32069 [+] o [+] [+] B na HA nA
0 ARS-BFGL-BAC-32338 [} 0 [} [v] B Ha HA HA
0 ARS-BFGL-BAC-3567 [} 0 [} [v] B HA HA HA
- - - - . Figura 12. Pagina com o relatério gerado
“veltar | pela execugéo de uma das diversas
opgdes do comando Plink.

Arquivo Editar Exibir Inserir Forrmatar Ferramentas Dados |anela Ajuda
D-aEE [2IPDES T .. C
Al v] ga 2 = onr

p B c |plE|Fla| H 1]

HETS "Bp” A1 'F_a’ 'F_u" "A2" 'Chisq" 'P""Or
2 ARS-BFGL-BAC-12408" 0" '0UNAT UNAT AT NATNAT NA”
3 |'0"  "ARS-BFGL-BAC-12487" 0" "0 UNA" UNAT AT NATNAT NA”
4 |0 "ARS-BFGL-BAC-12503" 0" ‘0 UNAT UNAT BT NAT NAT "NA”
5 |'0" 'ARS-BFGL-BAC-19376" 0" AT UNATNAT BT NATNAT "NA”
6 _|'0" "ARS-BFGL-BAC-20057" 0" ATUNATOUNAT BT NATNAT NA”
7 |0 "ARS-BFGL-BAC-20058" 0" 0 UNAT NAT BT MAT NAT NA”
8 |0 'ARS-BFGL-BAC-21165" 0" AT UNATONA' BT NAT"NA "NA”
9 |0 "ARS-BFGL-BAC-21948" 0" "0 UNATUNAT AT NATNAT NA”
10 |'0"  'ARS-BFGL-BAC-22573" 0" ‘0 UNA" UNAT BT NAT NA" "NA”
11 |'0"  "ARS-BFGL-BAC-24683" 0" ‘0 UNAT UNAT BT NAT NAT "NA”
12 |'0"  "ARS-BFGL-BAC-29205" 0" "0 UNAT NAT BT NAT "NA" "NA”
13 |'0"  "ARS-BFGL-BAC-32069" 0" '0UNA" UNAT BT NAT NAT NA”
14 |'0"  'ARS-BFGL-BAC-32338" 0" 0 UNAT NAT BT MAT NAT NA”
15 |'0" 'ARS-BFGL-BAC-3567" 0" "0 UNA' NAT B"NAT "NA" "NA"
16 _|'0" "ARS-BFGLBAC-3574" 0" "0 UNA" UNAT BT NAT NAT "NA”
17 |'0"  "ARS-BFGL-BAC-35925" 0" ‘0 UNAT NAT BT UMAT NAT NA”
18 |'0" 'ARS-BFGL-BAC-35928" 0" '0UNAT NAT AT NATNAT NA”
15 |'0"  "ARSBFGLBACE705" 0" ATUNATNAT BT NATNAT NA”
20 |'0" "ARS-BFGL-BAC-783" 0" BYOUNA" UNA' AT NATNA" NA”
21 0"  "ARS-BFGL-NGS-100132" 0" AT UNATNAT BT NATNAT NA”
22 |'0" "ARS-BFGL-NGS-100156" 0" "0 UNAT NAT BT NAT "NA" "NA”
23 |'0"  "ARS-EFGL-NGS-100306" 0" '0UNA" UNAT BT NAT NAT NA”
24 0" "ARS-BFGL-NGS-10037" 0" 0 UNAT NAT BT MAT NAT NA”
25 |'0" "ARS-BFGL-NGS-10050" 0" AT UNATONA' BT NAT"NA "NA”
26 |'0"  "ARS-EFGL-NGS-100620" 0" "0 UNA" UNAT BT NAT NAT "NA”
27 |'0"  "ARS-BFGL-NGS-100830" 0" BTOUNAT NAT AT MAT NAT NAT
28 |'0" "ARS-BFGL-NGS-100712" 0" "BOUNATONA'T AT NAT NAT NA”
29 |'0"  "ARS-BFGL-NGS-10087" 0" ATUNATNAT BT NATNAT NA” . ) .
30 [0 "ARS-BFGL-NGS-10101" 0" 0 'Mat 'nat BT 'nat At wat B Figura 13. Planilha gerada a partir da ex-
31 ['0"  "ARS-BFGL-NGS-101042" 0" AT UNATUNAT BT MATNAT NA”

portagéo do relatério gerado em HTML.
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que auxiliam pesquisadores da area de genémica nos
estudos de associagao entre dados moleculares e
fenotipicos. Entretanto, sua utilizagéo requer conheci-
mentos em construgdo de comandos pelos terminais
Linux, o que muitas vezes, torna-se uma dificuldade
para o pesquisador continuar seus estudos.

No caso dos usuarios do sistema Bife de Qualidade
nao era diferente. Assim, a implementagao da interface

entre o sistema e o aplicativo Plink evitou que o usuario

tivesse que executar tal aplicativo via linha de coman-
dos no Linux, agilizando o processo de analise de
informagdes genotipicas presentes na base de dados.

As demais possibilidades de execugao do Plink, em
breve, serdo implementadas no sistema, até porque o
volume de marcadores SNPs ainda aumentara bas-
tante, exigindo que mais analises e relatérios sejam
gerados.
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