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Apresentacao

A selecéo genbmica utiliza dezenas ou centenas de milhares de marcadores
moleculares do tipo Single Nucleotide Polymorphisms (SNP) para estimar o
perfil gendmico dos animais em avaliagdo e predizer caracteristicas feno-
tipicas de interesse econémico. Ela permite que tanto o intervalo entre ge-
ragdes quanto a quantidade de animais fenotipados sejam reduzidos, com
ganhos no custo de manutengédo de programas de melhoramento. O mo-
mento atualmente enfrentado pelos programas de melhoramento genético
animal, coordenados pela Embrapa, é o de incorporagao dessas tecnologias
em suas rotinas.

Contudo, isto implica na necessidade de armazenamento de grande volume
de dados de genotipagem, que deverdo se acumular ao longo dos proxi-
mos anos. Visando suplantar essa dificuldade, o projeto componente 1 da
Rede Gendémica Animal Il, liderado pela Embrapa Informatica Agropecuaria,
vem realizando a¢des no sentido de desenvolver um Banco de Dados de
Genodtipos (BDG) para acondicionamento de dados de genotipagem de
animais utilizados em avaliagdes vinculadas a programas de melhoramento
genético de animais.

Este documento representa o primeiro passo nessa dire¢ao, onde aprovei-
tando-se de experiéncias anteriores, um novo modelo de dados é proposto
tendo em vista o cenario em que centenas de milhares de amostras de ani-
mais genotipados em plataformas com dezenas ou centenas de milhares de
marcadores terdo que ser manipulados.

Kleber Xavier Sampaio de Souza

Chefe-geral
Embrapa Informatica Agropecuaria
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Banco de Dados de
Genotipos para Suporte
a Selecao Gendémica
em Programas de
Melhoramento Animal

Roberto Hiroshi Higa
Vinicius Fernandes Dias
Jorge Luiz Corréa
Gabriel Bueno de Oliveira

1 Introducao

Atualmente, os programas de melhoramento genético animal coordenados
pela Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria (Embrapa) encontram-
-se em um momento de grandes mudangas, com a perspectiva de incor-
poragédo em suas rotinas de metodologias baseadas em selecao genémica
ampla. Uma das consequéncias esperadas para os proximos anos € um
acumulo de dados de genotipagem, devido as atividades de avaliacéo
genética. Em resposta a esse desafio, a rede de pesquisa vinculada ao
Macroprograma 1 “Rede nacional para o desenvolvimento e adaptacéo de
estratégias gendmicas inovadoras aplicadas ao melhoramento, conser-
vagao e producao animal’, conhecido como Rede Gendémica Animal Il e
seus projetos associados, vem desenvolvendo acdes especificas em seus
projetos componentes para incluir estratégias de selecdo gendmica em
programas de melhoramento de bovinos e ovinos. Dentre esses esforgos,
o projeto componente 1, liderado pela Embrapa Informatica Agropecuaria,
inclui agdes no sentido de desenvolver um banco de dados de gendtipos
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para acondicionamento de dados de genotipagem de animais utilizados
em avalia¢des genéticas para producéo de sumarios de touros.

Anteriormente, diferentes softwares com a funcionalidade de armaze-
namento de gendtipos e fendtipos foram desenvolvidos pela Embrapa
Informatica Agropecuaria (VIEIRA, 2011; 2012a; 2012b). Esses softwares
possuem interface web para interagdo online com o usuario e, além de
armazenar dados de gendtipos e fendtipos, também contemplam algu-
mas consultas basicas ao conjunto de dados (ex: identificagéo de Single
Nucleotide Polymorphisms (SNPs) monomérficos, ou seja, sem variagdo
entre os animais incluidos no conjunto de dados). Os softwares, entretan-
to, revelaram-se adequados para um cenario envolvendo poucos milhares
de animais (2 a 4 mil) genotipados utilizando painéis com 50 mil ou 60 mil
marcadores. Quando este cenario foi alterado para poucos animais geno-
tipados na plataforma bovine HD (800 animais e 770 mil marcadores), sua
utilizacao online mostrou-se insatisfatéria, visto que uma consulta simples
demora pelo menos 1 hora para ser processada. Os autores do software
nao realizaram estudos para avaliar o tempo de recuperagéo dos dados
em fung¢ado do tamanho do conjunto de dados, mas indicaram que um dos
motivos desse comportamento era a normalizagéo “excessiva” do modelo
de dados utilizado. Por essa razao, o modelo implementado por esses
softwares ndo é considerado neste trabalho.

O modelo de dados apresentado neste documento considera o cenario
esperado para os programas de melhoramento genético animal em que
sera necessario acondicionar dados de centenas de milhares de animais
genotipados em plataformas de 50 mil, 60 mil ou 770 mil marcadores, e
gue o escopo da aplicagdo a que esta vinculado, diferente das aplicagbes
acima mencionadas, é de utilizacao offline, tendo como funcionalidade ba-
sica apenas o acondicionamento de dados de genotipagem. Em adig&o ao
modelo de dados, também é apresentado um estudo relacionado o tempo
de recuperacao dos dados em fung¢do do tamanho do conjunto de dados,
visando analisar a escalabilidade do modelo de dados para o cenario pre-
tendido.

O documento esta organizado da seguinte forma: na secao 2 é apresen-
tado o escopo do Banco de Dados de Gendétipos (BDG), suas principais
fungbes e os processos com que interage; na segao 3 é apresentado o
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modelo légico de dados e os principais conceitos envolvidos; a segao 4
aborda a questao de entrada e saida dos dados armazenados no BDG; a
secao 5 apresenta um estudo do desempenho do BDG, quanto a insergao
e consulta de grandes volumes de dados de gendétipos. As discussoes,
conclusdes e trabalhos futuros sdo apresentados na segéo 6.

2 Escopo

O escopo do BDG compreende 0 armazenamento organizado e padroniza-
do de conjuntos de dados resultantes de procedimentos de genotipagem
em larga escala e alguns resultados de analises, consideradas basicas,
que podem ser utilizados por diversas analises subsequentes. Por exem-
plo, a partir da analise de Controle de Qualidade (Quality Control - QC),
pode-se decidir por excluir das analises subsequentes algumas das amos-
tras e/ou alguns marcadores. Neste caso, o0 BDG deve permitir a utilizagao
dos dados pos QC sem que seja necessario executar a analise de QC
novamente. Da mesma forma, apds uma analise de haplétipos em que as
fases dos marcadores sdo inferidas, estes resultados devem ser armaze-
nados de forma que esses resultados possam ser recuperados sem que a
analise tenha que ser realizada novamente.

Genericamente, o objetivo do BDG é prover suporte para sistemas compu-
tacionais que implementem a (semi-)automacgéo de processos de analises
vinculados a programas de melhoramento animal que utilizem dados de
genotipagem, no que se refere a seguranca, privacidade e disponibilidade
desses dados. A Figura 1 ilustra o BDG e os processos que o circundam.
A interagdo com o BDG se da de forma padronizada, implementada por
dois processos: a) “Padronizar e armazenar”, que converte os dados de
seu formato de chegada para um formato padronizado de armazena-
mento; este processo também deve garantir que sejam especificados os
metadados que permitirdo uma posterior recuperagéo destes conjuntos
de dados; e b) “Recuperar e padronizar”, que retira conjuntos de dados
do BDG no formato padréo para permitir sua conversao para o formato

de utilizagao, que é dependente da analise; nesse processo, utilizam-se
os metadados que foram associados durante o processo de inclusdo dos

11
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dados, o que pode resultar inclusive na recuperagao de um conjunto de
dados composto por diversos outros.

No escopo do BDG entende-se como conjunto de dados:

e dados de genotipagem de amostras de uma populagao, obtidos por
procedimentos experimentais.

e dados de genotipagem derivados de processos computacionais, como
imputacao ou procedimentos de correcdo de gendtipos e controle de
qualidade.

¢ dados de gendtipos com fase conhecida, derivados de processos
computacionais para inferéncia de fases.

Embora o objetivo final do BDG seja permitir a utilizacdo de dados de ge-
noétipos em conjunto com dados de medidas fenotipicas, 0 armazenamento
de dados de fenotipicos esta fora do escopo do BDG. Assume-se que
estes estdo armazenados em outros banco de dados, mas que o mapea-
mento dos individuos no BDG e no banco de dados de fenétipos é obtido
por meio de um identificador comum.

3 Modelo de dados

No contexto em que esta inserido (selegdo gendmica), o BDG funciona
como um repositério de dados de genotipagem, baseado na utilizagao de
painéis de SNPs e/ou obtidos por processamento computacional (ex: QC,
imputag&o, inferéncia de fase). E esperado que conjuntos de dados de
genotipagem contendo poucos milhares de animais sejam periodicamente
inseridos e que as consultas sejam realizadas sobre os conjuntos de dados
acumulados, podendo chegar a centenas de milhares de animais.

A granularidade requerida ao se manipular os conjuntos de dados armaze-
nados no BDG é o conjunto de gendtipos de um individuo e o respectivo
painel de marcadores utilizado. Por esse motivo, e considerando o volume
de dados a ser manipulado, utiliza-se o conceito de campo Binary Large
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Object (BLOB) para armazenar a informagéo de gendtipo de um indivi-
duo. Com este tipo de modelagem evita-se uma granularidade excessiva
dos dados e uma consequente superpopulagéo de registros em algumas
tabelas, o que dificulta a realizagdo de consultas sobre esses dados. A
desvantagem é a possibilidade de armazenamento redundante de da-
dos, pois parte da responsabilidade por manter a consisténcia dos dados
acessados passa a ser das aplicagdes. Além disso, o BDG também deve
manter informagdes adicionais sobre os conjuntos de dados, visando
qualificar as consultas, controlar o acesso e realizar o cruzamento com os
dados de fendtipos.

O modelo dados do BDG considera que a aplicagao a que esta vinculado
acessa o banco de dados para manipular (cadastrar e consultar) conjuntos
de dados de gendtipos baseados em painéis com 50 mil, 60 mil ou 770

mil SNPs (tabelas dataset, sampleset, genotype, panel e snp na Figura 2),
ou seja, os dados sao manipulados com uma granularidade em que nao é
necessario acessar o valor de cada SNP individualmente, como acontece
com os sistemas bifequali, suinos e ovinos. Neste contexto, um conjunto
de dados é composto por um conjunto de amostras (tabela sampleset)
correspondente a gendtipos de animais (tabela genotype), cujo valor é
codificado na forma de um campo BLOB que representa um arquivo com-
pactado. Associado a cada conjunto de dados esta um painel contendo

a descrigdo de um conjunto de SNPs, que pode ser oriundo de um chip
comercial, de um painel customizado ou de subconjuntos determinados
por processamentos como a analise de QC. Cada painel, por sua vez, esta
associado a uma montagem especifica de um genoma de referéncia de
um organismo (tabelas genome e species). No caso da ndo existéncia de
um genoma de referéncia associado ao painel, o campo correspondente
na tabela panel deve conter o valor NULL.

Os gendtipos cadastrados no BDG referem-se a individuos pertencentes
a uma populagao conhecida (programa de melhoramento) de uma espé-
cie animal (tabelas individual, population e species). Esta modelagem de
dados prevé a possibilidade de genotipagem de um mesmo animal por
diferentes tecnologias ou como resultado de procedimentos computacio-
nais como a imputagéo de gendtipos. O resultado da estimagéo de fase
também pode ser registrada como um “gendtipo com fase conhecida”.
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Conforme mencionado, cabe a aplicagéo que utiliza o BDG zelar pela con-
sisténcia dos dados de gendtipos, em termos dos marcadores utilizados,
uma vez que esses sao armazenados em um Unico campo BLOB. Existe o
risco de incorrer em inconsisténcia quando novos conjuntos de dados sao
criados a partir de conjuntos de dados ja existentes. Por isso, esse proce-
dimento é padronizado da seguinte forma:

e quando sao executadas operagdes de criagao de gendtipos para mar-
cadores até entao ndo genotipados (imputagéo) ou corregéo de erros,
um novo registro de gendtipo seréa criado exatamente como se o mes-
mo animal tivesse sido genotipado experimentalmente; o resultado da
operacgao de estimacao de haplétipos (ou determinacao de fases) é
tratada da mesma forma que um experimento de genotipagem.

e quando sao executadas operagoes de redu¢ao do numero de marca-
dores, como na analise de QC, é criado um novo painel (tabela panel)
que mapeia (tabela snpset) apenas os marcadores remanescentes
(tabela snp).

e quando operagdes de redugdo do nimero de amostras sao realizadas
a partir de um mesmo conjunto de dados (ex: analise de QC), o novo
conjunto de dados (tabela dataset) mapeia (tabela sampleset) apenas
um subconjunto dos gendtipos do conjunto de dados original (tabela
genotype).

e operagdes que produzem conjuntos de dados combinando outros
conjuntos de dados devem se basear no painel de SNPs corres-
pondentes a interseg¢do dos conjuntos de SNPs associados com os
conjuntos de dados originais.

Além disso, visando atender a requisitos de programas de melhoramento
animal, o modelo l6gico do BDG também inclui a tabela pedigree, que re-
laciona cada individuo a seu pai e a sua mae, ambos considerados per-
tencentes a mesma populagdo. Também assume-se que a chave primaria
de cada individuo (campos individuallD e populationID) sera utilizada para
cruzamento com dados de fendtipos, assumidos como armazenados em
outro repositério de dados. A tabela pedigree mantém os registro de pater-
nidade e maternidade dos individuos cadastrados.

Por fim, para permitir que um sistema de informagéao implemente uma
politica de acesso aos conjuntos de dados, cada um deles esta associado
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a um owner, representado na tabela researcher, e permissdes de acesso
(leitura dos dados), de acordo com a tabela permission. Cada pesquisador,
por sua vez, deve estar associado a uma instituicdo. Estas informacdes de-
vem ser consultadas por sistemas de informacgao antes de prover acesso a
conjuntos de dados armazenados no BDG.

3.1 Descrigao de genétipos

O gendtipo (campo BLOB) é descrito por um arquivo em formato CSV (va-
lores dos campos separados por virgula), onde cada arquivo armazenado
na tabela genotype refere-se ao gendétipo de um individuo. Como existe a
possibilidade dos parametros BAF (B allele frequency) e LRR (Log R ratio),
para inferéncia de CNVs, estarem ou nao disponiveis, sdo adotados dois
formatos de arquivo CSV sem a especificagdo dos nomes das colunas na
primeira linha. Além disso, uma terceira possibilidade de formato é utilizada
quando as fases sdo conhecidas. E importante observar que as designa-
¢oes utilizadas para descrever os alelos sejam compativeis com a descri-
¢ao do painel, armazenado na tabela panel.

e CSV1 (sem parametros de CNV): SNP ID, genotype (ex: AB, AA),
score (GenomeStudio GC-Score). Por exemplo:

SNPID00001, AA, 0.9875
SNPID00002, AB, 0.9209
SNPID00003, AA, 0.9875
SNPID00004, BB, 0.9709
SNPID00005, AA, 0.9875
SNPID00006, BB, 0.9394

e CSV2 (com parametros de CNV): SNP ID, genotype (ex: AB, AA),
score (GenomeStudio GC-Score), BAF, LLR. Por exemplo:

SNPID00001, AA, 0.9875, 0.67458, 0.89076
SNPID00002, AB, 0.9209, 0.39756, 0.90776
SNPID00003, AA, 0.9875, 0.93747, 0.12987

17
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SNPID00004, BB, 0.9709, 0.13947, 0.39489
SNPID00005, AA, 0.9875, 0.56989, 0.87568
SNPID00006, BB, 0.9394, 0.48957, 0.87569

e FASES: arquivo CSV contendo com trés campos, sendo SNP ID,
alelo paterno, alelo materno. Por exemplo:

SNPID00001, A, A
SNPID00002, A, B
SNPID00003, A, A
SNPID00004, B, B
SNPID00005, A, A
SNPID00006, B, B

Todos os gendtipos em um mesmo conjunto de dados possuem o mesmo
formato de descrigéo de gendtipos. Valores faltantes sao indicados por “-”.

3.2 Descrigao das tabelas

3.2.1 Tabela individual

Esta tabela representa um animal (individuo) pertencente a uma populagéo
vinculada a um programa de melhoramento genético. Para ser cadastra-
do nessa tabela, o animal n&o precisa ter sido genotipado. Seus campos
incluem:

e individuallD: identificador Unico do animal; esta informacgéo deve ser a
mesma utilizada para armazenar valores fenotipicos para este animal,
portanto, € de extrema importancia, pois permite o cruzamento de
informagdes de gendtipos e fendtipos.

e name: nome de registro do animal.

e birthday: data de nascimento do animal.
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e sex: sexo do animal.
e source: rebanho, granja ou fazenda de origem do individuo.

3.2.2 Tabela population

Esta tabela representa populagbes de animais vinculadas a programas de
melhoramento genético. Seus campos incluem:

e populationID: identificador Unico da populagao.

e organismlD: identificacao da espécie especifica que esta vinculada a
populagao (ex: bos indicus).

e designation: designacgao utilizada para referenciar a populagao (ex:
raga Y, programa X).

3.2.3 Tabela member

Esta tabela representa o relacionamento entre individuos e populagéo,
caracterizando individuos como pertencentes a uma ou mais populagdes.
Seus campos incluem:

e populationlD: identificador unico da populagao;
e individuallD: identificador Unico do animal.

3.2.4 Tabela pedigree

Esta tabela representa a relagao de parentesco entre animais de uma
populagdo. Seus campos incluem:

e father: identificador Unico de individuo, referenciado na tabela indivi-
dual e que representa o pai;

e mother: identificador Unico de individuo, referenciado na tabela indivi-
dual e que representa a mae.

e individuallD: identificador Unico de individuo, referenciado na tabela
individual e que representa o filho.
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e source: indicagao textual da fonte de onde a relagao foi obtida (ex:
associacao de criadores da racga X).

3.2.5 Tabela species

Esta tabela registra as espécies de organismos incluidas no BDG. Seus
campos incluem:

e organismlD: identificador Unico para organismo (utilizar TaxonID for-
necido pelo NCBI).

e name: designagao popular (ex: bovino).

e designation: designagao cientifica (ex: bos taurus).

3.2.6 Tabela genome

Esta tabela especifica 0 genoma de referéncia no qual o painel utilizado
para genotipagem se baseia. Ele esta associado a um organismo especifi-
co (tabela species) e seus campos incluem:

genomelD: identificador Unico do genoma.

organismiD: identificador do organismo ao qual o genoma pertence.
assembly: designagdo da montagem (ex: Btau ou UMD).

version: versdao da montagem (ex: 4.1 ou 3.1).

3.2.7 Tabela panel

Esta tabela representa o painel de marcadores utilizado para genotipagem
de individuos que compdem os conjuntos de dados. Seus atributos in-
cluem:

e panellD: identificador Unico para o painel.

e name: nome que identifica o painel (ex: swine60k, bovine50k, bovi-
neHD, etc.).

e description: descrigao textual do painel, contendo informagdes sobre
fabricante (ou se é customizado), versdo, nimero de SNPs, etc.
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3.2.8 Tabela snp

Esta tabela representa SNPs que compdem os painéis utilizados na geno-
tipagem. Quando existe um genoma de referéncia associado, ele contém
informagdes para seu mapeamento; em qualquer caso, também é possivel
associar a regiao flanqueadora do SNP. Seus campos incluem:

snplD: identificador Unico para o SNP.

variation: indica variagao (ex: A/T ou A/B).

chromosome: indica o cromossomo no genoma de referéncia, por
exemplo 1, 2, 23, etc.

position: indica a posicao do SNP no cromossomo, por exemplo
4323456.

¢ flankseq: indica a regiao flanqueadora do SNP, incluindo a variacgéo,
por exemplo ATCGGTTAAC[A/T]GGACTCATA.

Note que o os campos chromosome e position tem valor NULL quando néo
ha um genoma de referéncia, enquanto o campo flankseq pode ou nao ter
valor NULL quando ha um genoma de referéncia.

3.2.9 Tabela snpset

Esta tabela representa o relacionamento entre SNPs e painéis, caracte-
rizando SNPs como pertencentes a um ou mais painéis. Seus campos
incluem:

e panellD: identificador Unico para o painel.
e snplD: identificador Unico para o SNP.

3.2.10 Tabela dataset

Esta tabela representa os conjuntos de dados de gendtipos armazenados
no BDG. Estes sdo compostos pelo resultado da genotipagem de um con-
junto de animais utilizando um painel de marcadores SNPs, previamente
especificados, e fazem parte de um projeto/experimento conduzido por
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um pesquisador responsavel que também desempenha funcéo de owner
dos dados. Além disso, esta tabela também faz referéncia a campos que
indicam o pesquisador owner do conjunto de dados e o painel utilizado na
genotipagem dos animais cadastrados no conjunto de dados. Seus cam-
pos incluem:

e datasetID: identificador Unico para o conjunto de dados.

e researcherlID: identificacdo do pesquisador owner dos dados.

e panellD: identificagdo do painel utilizado para construgédo do conjunto
de dados (genotipagem).

e date: data em que o conjunto de dados foi inserido no banco de da-
dos.

e license: referéncia ao documento que disciplina o uso dos dados.

e description: descri¢gao do conjunto de dados, como procedéncia, pro-
jeto, etc.

e name: nome de designacgao do conjunto de dados.

3.2.11 Tabela genotype

Esta tabela representa o genétipo de um animal (individuo). O gendtipo
esta vinculado a um individuo e inclui os seguintes campos:

e genotypelD: identificador Unico para o gendtipo.

e value: € um valor BLOB correspondente ao arquivo que descreve o
gendtipo do animal e contém os valores de gendtipos para cada mar-
cador SNP do painel utilizado.

e format: indica o formato do arquivo de gendtipo armazenado no cam-
po value (vide secéo 3.1).

Note que, apesar do gendtipo de um animal ser composto por um conjun-
to de informagbes (um valor para cada marcador que integra o painel de
genotipagem), ele é modelado como uma entidade Unica, armazenada em
um campo do tipo BLOB. Considera-se que esse conjunto de marcadores
deve ser armazenado e processado em conjunto.
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3.2.12 Tabela sampleset

Esta tabela representa o relacionamento entre gendtipos e conjuntos de
dados, caracterizando gendtipos como pertencentes a um ou mais conjun-
tos de dados. Seus campos incluem:

e genotypelD: identificador Unico para o genétipo.
e datasetID: identificador Unico para o dataset.

3.2.13 Tabela researcher

Esta tabela representa o usuario que acessa o BDG (owner de datasets ou
nao) via sistema de informagao. Seus campos incluem:

e researcherlID: ldentificador Unico do usuario.
e name: nome do usuario.

e e-mail: endereco eletrbnico para contato.

e phone: numero para contato telefénico.

Note que todo usuario deve estar vinculado a uma instituicao (tabela
institution).

3.2.14 Tabela institution

Esta tabela representa o cadastro da instituicdo a que todo pesquisador
deve estar vinculado e seus campos incluem:

e institutionID: identificador Unico para cada instituicao.
e name: nome pelo qual a instituicdo é referenciada (Ex: Embrapa).
e address seu enderego institucional (e-mail, telefone, etc.).



24

Banco de Dados de Gendtipos para Suporte a Selecao Genbémica ...

3.2.15 Tabela permission

Esta tabela representa as permissdes concedidas a pesquisadores para
acesso a conjuntos de dados armazenados no BDG, caso eles ndo sejam
0s owners. Seus campos incluem:

e datasetID: identificador Unico para o dataset.

e researcherlID: identificador Unico do usuario.

e type: pode ser R (apenas leitura) ou RW (leitura e escrita); Note que
a leitura se refere ao acesso ao conjunto de dados ja cadastrado
no BDG e W a inser¢do de um novo conjunto de dados derivado de
conjuntos de outros dados ja cadastrados no BDG. Neste caso, o
pesquisador torna-se automaticamente o owner do novo conjunto
de dados. Conjuntos de dados brutos (resultado de experimento de
genotipagem) séo inseridos pelo administrador do BDG.

4 Entrada e saida de dados

Conjuntos de dados de gendtipos, painéis de marcadores e pedigrees

séo inseridos e consultados/extraidos no BDG como arquivos de formato
conhecido. No caso dos gendtipos, os formatos dos arquivos de entrada
séo os especificados na secdo 3.1. Estes, contudo, ndo sao os formatos de
arquivos de saida esperados de programas de determinacdo de gendtipos.
Assim, espera-se que um sistema de informagao para acesso ao BDG im-
plemente conversores de arquivos, a partir dos formatos mais comumente
encontrados. Por exemplo:

e Long (PLINK, 2013): Linhas com colunas separadas por espagos,
cada linha tendo como colunas os rétulos SNP ID, Sample ID, A alle-
le, B allele, GC-Score, BAF, LLR.

e PED (PLINK, 2013): Linhas com colunas separadas por espa-
¢os em branco, cada linha tendo como colunas os roétulos family
ID, individual ID, father ID, mother ID, Sex (1=macho, 2=fémea,
outro=desconhecido), fenétipo, gendtipos, neste caso codificados
como 1, 2, 3 e 0 (missing).
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e No caso de fase conhecida, um formato comum utiliza uma linha para
cada individuo, a primeira coluna com o identificador do individuo e
as demais contendo os pares de alelos paterno e materno separados
por espaco.

No caso de arquivos de descrigdo de painéis de marcadores, sao utiliza-
dos os seguintes formatos:

¢ Arquivo SNP_Map da lllumina (GenomeStudio).
e Arquivo CSV com 3 colunas, SNP ID, regido flanqueadora, score.

Para a descri¢cao de pedigree, o formato mais comumente utilizado con-
siste em um arquivo CSV, separado por virgula, onde cada linha contém o
identificador do individuo, identificador do pai e identificador da mae.

Da mesma forma, ao serem extraidos do banco de dados, os conjuntos
de dados devem ser formatados para utilizagdo por programas espe-
cificos. No caso de dados de gendtipos, espera-se que os sistemas de
informacgao para acesso ao BDG implementem conversores de arquivos,
de acordo com o uso dos dados, ou seja, formatos requeridos por progra-
mas de analise especificos, o que inclui os formatos Long, PED, PHASE
(STEPHENS et. al., 2001), etc. No caso de painéis de marcadores e
pedigrees, os formatos sdo os mesmos tratados no processo de entrada
de dados.

5 Analise de desempenho

O modelo de dados aqui proposto para armazenamento de dados de
genotipagem de animais tem como objetivo o armazenamento seguro
dessas informagdes, visando sua utilizagdo em analises de estimacgéo de
valores genéticos gendmicos em programas de melhoramento genético
animal. Esta tarefa é realizada com periodicidade anual e de forma offline,
nao exigindo tempos de resposta compativeis com interagcdes online com
o usuario. Contudo, dado que o volume de dados a serem processados
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€ enorme, ou seja, da ordem de dezenas até centenas de milhares de
animais genotipados em uma plataforma de 50k ou 780k SNPs, é preciso
assegurar que a modelagem utilizando campos do tipo BLOB permita uma
velocidade de acesso aos dados compativel com a aplicagao pretendida,
pois a primeira operagao a ser realizada é a consulta e retirada dos dados
de genotipagem inseridos de forma cumulativa no BDG.

O objetivo dessa secao é estudar o comportamento de um sistema que
utilize o campo do tipo BLOB na modelagem de dados do BDG, em termos
de tempo de laténcia ao se inserir e extrair conjuntos de dados contendo
dezenas de milhares de animais genotipados em uma plataforma com 50k
ou 780k SNPs. O primeiro experimento foi realizado em um desktop fun-
cionando como servidor com a seguinte configuragao basica: processador
AMD - 4 nucleos, 64 bits, 800 MHz, 512k de cache e 6 Gb de RAM, e o
SGBD postgresql 9.2 (POSTGRESAQL, 2013), instalado na mesma ma-
quina, com sua configuracéo basica. Para simular os dados de gendtipos,
foram criados arquivos contendo 780k linhas de dados, gerados aleato-
riamente, de acordo com o formato CSV1. Os resultados obtidos (Figura
3) indicam que tanto o processo de insergdo de amostras quanto o de
selecao e extragdo variam de forma quase linear com relagdo ao numero

Acesso ao BD

12

10

M Insergao
| ¢ Selegdo

Tempo (h)

[ |
2 . .
om®
0 5000 10000 15000 20000 25000 30000 35000 40000 45000
# amostras

Figura 3. Andlise do tempo de laténcia para insergao e recuperagéo de genoétipos no BDG,
utilizando um desktop como servidor.
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de amostras. No caso do processo de insergéo, supde-se um tempo de
espera de 5h33min para inserir 10.000 amostras e 10h54min para inserir
20.000 amostras, o que resulta em pouco mais de 30min para cada mil
amostras inseridas. O caso de uso mais critico, contudo, é a selegao de
amostras, uma vez que se prevé o acumulo de gendtipos e sua utilizagao
conjunta em procedimentos de predigdo do valor genético de animais. Para
este caso, é possivel recuperar 40.000 amostras em 3h29 min, ou seja,
aproximadamente 52 min para recuperar 10.000 amostras.

O segundo experimento foi realizado em um servidor com a seguinte
configuracdo: 2 processadores Intel Xeon — 8 nucleos, 64 bits, 2,6 GHz

e 128 Gb de RAM, 1,1 TB de espago disponivel para o banco de dados,
com configuragdo RAID 10 em hardware. Neste caso, também utilizou-se
o compactador Pigz (PIGZ, 2013), que consiste em uma implementacao
paralela do compactador padréo gzip, para reduzir o tempo utilizado na
compactagdo do arquivo de gendtipos armazenado no campo BLOB. O
SGBD postgresql 9.2 foi instalado na mesma maquina, com configuragéo
otimizada para insergéo de dados. Para simular os dados de genétipos, fo-
ram criados arquivos contendo 50k linhas de dados, gerados aleatoriamen-
te, de acordo com o formato CSV1. O resultados obtidos (Figura 4) indicam
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Figura 4. Analise do tempo de laténcia para insergéo e recuperagao de gendtipos no BDG,
utilizando um servidor.
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que a tarefa de insercdo varia de forma linear com relagao ao numero de
amostras, enquanto a tarefa de recuperacao apresenta uma variagédo de
forma polinomial. O tempo esperado para inserir 300.000 amostras é da
ordem de 8h25min enquanto o tempo para recuperar esse mesmo numero
de amostras € de 9h41min.

Ambos os experimentos reportados acima foram realizados utilizando a lin-
guagem Python (PYTHON, 2013) para acessar o banco de dados. Foi per-
cebido que ela consumia muitos recursos do servidor e, por isso, também
foi avaliada implementacgéo alternativa em linguagem C (KERNIGHAN;
RITCHIE, 1988), que é compilada. Neste caso, foi avaliado apenas

um caso extremo: recuperagao de 100.000 amostras genotipadas com
700.000 SNPs. Esse processo utilizando a linguagem Python apresentou
tempo de laténcia de 12h28min, enquanto que utilizando a implementagéo
em linguagem C esse tempo foi de 7h54min, demonstrando que é possivel
um ganho de desempenho utilizando uma aplicagao compilada para aces-
S0 ao banco de dados.

Finalmente, considerando a possibilidade de utilizagdo de equipamentos
storage, ao invés de se utilizar os préprios discos do servidor para armaze-
namento dos dados, mediu-se a velocidade de acesso ao realizar o se-
gundo experimento, descrito acima. Foi observado que a taxa maxima de
escrita ficou em torno de 40 MB/s, que ¢é inferior ao que é possivel atingir
utilizando um equipamento storage acessado via protocolo Internet Small
Computer System Interface (iISCSI)(WIKIPEDIA, 2013). Desta forma, é
provavel que a utilizacdo de um equipamento storage nao tenha impacto
significativo no desempenho da aplicagéo.

6 Discussao

Neste documento foi apresentado um modelo de dados para acondiciona-
mento de grande volume de dados de genotipagem, visando sua utilizagao
na estimacéo de pardmetros genéticos em programas de melhoramento
animal coordenados pela Embrapa.
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O modelo proposto tem como principal caracteristica a de ser genérico
para diferentes espécies de animais e programas de melhoramento. Além
disso, visando um cendrio futuro de acumulo de grande volume de dados
de genotipagem que precisara ser manipulado, o modelo proposto utiliza
o conceito de campo BLOB para obter uma implementagaéo mais enxuta e
eficiente.

Foram realizados testes para avaliar o tempo de laténcia ao acessar o
banco de dados de gendtipos — BDG. Os resultados mostram que em um
cenario com animais genotipados com chip de 50k é possivel acessar
300.000 amostras em pouco mais de 9h, mesmo realizando o acesso por
meio da linguagem Python, que é menos eficiente. Considerando um ce-
nario com animais genotipados com chip HD (700k SNPs), utilizando uma
implementacao compilada (linguagem C), é possivel acessar em torno de
100.000 amostras em aproximadamente 8h. Esses tempos de laténcia séo
bastante razoaveis quando se considera que a aplicagédo pretendida (esti-
macao de parametros genéticos) é realizada anualmente e que espera-se
que a maior parte do tempo de processamento seja utilizada na execugao
dos modelos de estimagao dos pardmetros genéticos, o que pode consu-
mir um ou mais semanas.

Conclui-se, portanto, que o modelo de dados proposto é adequado para
implementacao de um banco de dados de gendétipos, utilizado por proces-
sos de estimagao de pardmetros genéticos em programas de melhoramen-
to animal coordenados pela Embrapa.
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