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Disponibilizacao de analise de
controle de qualidade em GWAS e
selecao de SNPs para exclusao de
paternidade na plataforma Galaxy

Tuani Pietrobon’
Roberto Hiroshi Higa?

A computacéo tem se tornado uma ferramenta essencial no campo de
pesquisa cientifica. A plataforma Galaxy € uma dessas ferramentas, que
permite integragdo de dados biolégicos e meios para realizar analises com-
putacionais dos mesmos (GOECKS et al., 2010). O Galaxy é um software
aberto implementado em linguagem Python, e em sua comunidade estao
inclusos desenvolvedores da ferramenta, usuarios, e organiza¢des que dis-
pdem seus préprios programas e exemplos. Os usuarios podem submeter
programas de diversas linguagens computacionais como o R, por exemplo,
que é o programa utilizado neste trabalho.

Uma das caracteristicas mais importantes do Galaxy é que seus usuarios
nao precisam saber programar e nem aprender detalhes da implementacéao
dos programas disponiveis, o que torna a biologia computacional mais aces-
sivel e auxilia pesquisadores que n&o tém experiéncia com programacao.
O que facilita seu uso é o fato de ser um sistema workflow em que devem
ser construidas analises computacionais com multiplos passos, como se
fosse uma receita, em que é disponibilizada uma pagina explicando como
manipular os dados e que passos realizar ordenadamente. Na Embrapa
Informatica Agropecuaria, o Laboratério Multiusuario de Bioinformatica da
Embrapa (LMB) (EMBRAPA, 2013a) utiliza o Galaxy para prover a seus
usuarios acesso a diferentes ferramentas de analise de dados gendmicos.
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O Galaxy também permite que novos procedimentos de analise de dados,
implementados em diferentes linguagens, sejam incorporados e disponibili-
zados para seus usuarios como uma nova ferramenta passivel de ser utili-
zada na construc¢ao de workflows. O objetivo desse trabalho & explorar essa
caracteristica do Galaxy para tornar disponiveis duas analises, escritas em
linguagem R, desenvolvidas em projetos financiados pela Embrapa. Um
deles é um conjunto de procedimentos utilizados na analise de controle de
qualidade em estudos de associagdo gendmica ampla — GWAS (ZIEGLER
et al., 2008) e o outro um procedimento para selegcdo de SNPs para teste
de exclusao de paternidade. Esse trabalho sera realizado em duas etapas,
primeiro organizando-os em pacotes R e, entdo, construindo os arquivos
XML que descrevem os procedimentos da analise passo a passo, conforme
exigido pelo Galaxy. Esse procedimento ficara disponivel na implementa-
¢ao Galaxy do LMB (EMBRAPA, 2013b).
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