
##    CHR       MB
## 1    1 2.882119
## 2    2 3.409471
## 3    3 3.362215
## 4    4 3.144614
## 5    5 3.282147
## 6    6 3.385661
## 7    7 3.328516
## 8    8 2.940057
## 9    9 3.630920
## 10  10 3.009317
## 11  11 3.332975
## 12  12 2.803641
## 13  13 3.056790
## 14  14 3.880058
## 15  15 3.012148
## 16  16 3.025738
## 17  17 2.933941
## 18  18 2.827001
## 19  19 3.183279
## 20  20 3.612372
## 21  21 3.099087
## 22  22 3.161019
## 23  23 3.209078
## 24  24 2.883651
## 25  25 3.377691
## 26  26 3.258615
## 27  27 3.095501
## 28  28 4.078299
## 29  29 3.245302

# Se for usar e quiser salvar esse arquivo, tirar o # da linha de comando abaixo.
#write.table(size_CHR, "Resultado_tamanho_ROH_por_CHR.txt",quote=F,row.names=F,colnames=T)

#### Grafico do comprimento medio de ROHs por cromossomo (Mb) ####
# Tamanho medio de ROHs por cromossomo
max(size_CHR$MB)

## [1] 4.078299

y<-barplot(size_CHR$MB,ylim=c(0,5),ylab="Avarage ROH lenght (Mb)",xlab="Chromosome")
y



##       [,1]
##  [1,]  0.7
##  [2,]  1.9
##  [3,]  3.1
##  [4,]  4.3
##  [5,]  5.5
##  [6,]  6.7
##  [7,]  7.9
##  [8,]  9.1
##  [9,] 10.3
## [10,] 11.5
## [11,] 12.7
## [12,] 13.9
## [13,] 15.1
## [14,] 16.3
## [15,] 17.5
## [16,] 18.7
## [17,] 19.9
## [18,] 21.1
## [19,] 22.3
## [20,] 23.5
## [21,] 24.7
## [22,] 25.9
## [23,] 27.1
## [24,] 28.3
## [25,] 29.5
## [26,] 30.7
## [27,] 31.9
## [28,] 33.1
## [29,] 34.3

axis(1, at=y,labels=1:29)



# Se for usar esse grafico, SALVAR!

#######################################
#### Proporcao de ROHs por tamanho ####
#### ROH de 1 a 2 Mb, 2 a 4 Mb, ... ###
#######################################

#### Separando as ROHs de acordo com o tamanho
head(saida_hom)

##   FID          IID PHE CHR               SNP1               SNP2      POS1      POS2        KB NSNP 
DENSITY  PHOM  PHET        MB
## 1   0 102916029440  -9   1 BovineHD0100006914 BovineHD0100012022  23381349  42095937 18714.589 2816   
6.646 1.000 0.000 18.714589
## 2   0 102916029440  -9   1 BovineHD0100047134 BovineHD0100029888 102458103 105162097  2703.995  377   
7.172 0.995 0.005  2.703995
## 3   0 102916029440  -9   1 BovineHD0100041142 BovineHD0100043043 143141556 148784184  5642.629  975   
5.787 0.998 0.002  5.642629
## 4   0 102916029440  -9   1 BovineHD0100043081 BovineHD0100044197 148857503 152070453  3212.951  397   
8.093 0.997 0.003  3.212951
## 5   0 102916029440  -9   1 BovineHD0100044217 BovineHD0100045574 152126033 156040374  3914.342  685   
5.714 0.999 0.001  3.914342
## 6   0 102916029440  -9   2 BovineHD0200019851 BovineHD0200020565  68732542  71627667  2895.126  181  
15.995 1.000 0.000  2.895126



mb_1_2<-saida_hom[saida_hom$MB<2,] # Arquivo com ROHs de 1 a 2 Mb
Porc1_2Mb<-(nrow(mb_1_2)*100)/nrow(saida_hom) # Proporcao de ROHs de 1 a 2 Mb
mb_2_4<-saida_hom[saida_hom$MB>2 & saida_hom$MB<4,] # Arquivo com ROHs de 2 a 4 Mb
Porc2_4Mb<-(nrow(mb_2_4)*100)/nrow(saida_hom) # Proporcao de ROHs de 2 a 4 Mb
mb_4_8<-saida_hom[saida_hom$MB>4 & saida_hom$MB<8,] # Arquivo com ROHs de 4 a 8 Mb
Porc4_8Mb<-(nrow(mb_4_8)*100)/nrow(saida_hom) # Proporcao de ROHs de 4 a 8 Mb
mb_8_16<-saida_hom[saida_hom$MB>8 & saida_hom$MB<16,] # Arquivo com ROHs de 8 a 16 Mb
Porc8_16Mb<-(nrow(mb_8_16)*100)/nrow(saida_hom) # Proporcao de ROHs de 8 a 16 Mb
mb_16<-saida_hom[saida_hom$MB>16,] # Arquivo com ROHs acima de 16 Mb
Porc16Mb<-(nrow(mb_16)*100)/nrow(saida_hom) # Proporcao de ROHs acima de 16 Mb

###### CRIANDO AS COLUNAS DA TABELA #####

# Nomes das classes
classes<-rbind("ROH1-2 Mb","ROH2-4 Mb","ROH4-8 Mb","ROH8-16 Mb","ROH>16 Mb")
# Numero de ROHs total por classe
N_ROH<-rbind(nrow(mb_1_2),nrow(mb_2_4),nrow(mb_4_8),nrow(mb_8_16),nrow(mb_16))
# Proporcao dos ROHs nas classes
Porc_Mb<-rbind(Porc1_2Mb,Porc2_4Mb,Porc4_8Mb,Porc8_16Mb,Porc16Mb)
# Tamanho das ROHs por classe (em Megabases)
size<-rbind(mean(mb_1_2$MB),mean(mb_2_4$MB),mean(mb_4_8$MB),mean(mb_8_16$MB),mean(mb_16$MB))
# Numero de animais que tem estas classes
N_IID<-rbind(nrow(as.data.frame(table(mb_1_2$IID))),nrow(as.data.frame(table(mb_2_4$IID))),
             nrow(as.data.frame(table(mb_4_8$IID))),nrow(as.data.frame(table(mb_8_16$IID))),
             nrow(as.data.frame(table(mb_16$IID))))
# Numero medio de ROHs por individuo
N_ROH_IID<-rbind(mean(as.data.frame(table(mb_1_2$IID))[,2]),
                 mean(as.data.frame(table(mb_2_4$IID))[,2]),
                 mean(as.data.frame(table(mb_4_8$IID))[,2]),
                 mean(as.data.frame(table(mb_8_16$IID))[,2]),
                 mean(as.data.frame(table(mb_16$IID))[,2]))

###### CRIANDO A TABELA #####
# Tutorial - Tabela 1. Exemplo de parametros avaliados por classe de ROH
tabela_ROH<-cbind(classes,N_ROH,Porc_Mb,size,N_IID,N_ROH_IID)
tabela_ROH

##            [,1]         [,2]    [,3]               [,4]               [,5]   [,6]              
## Porc1_2Mb  "ROH1-2 Mb"  "61269" "58.1702697314079" "1.34880904263167" "2093" "29.2732919254658"
## Porc2_4Mb  "ROH2-4 Mb"  "23949" "22.7377595488336" "2.77562034448202" "2093" "11.4424271380793"
## Porc4_8Mb  "ROH4-8 Mb"  "11942" "11.3380234887541" "5.52765317082566" "2081" "5.73858721768381"
## Porc8_16Mb "ROH8-16 Mb" "5805"  "5.51140733145347" "11.0534292037898" "1847" "3.1429344883595" 
## Porc16Mb   "ROH>16 Mb"  "2362"  "2.24253989955092" "24.6646769665538" "1132" "2.08657243816254"
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Dados 

Exemplo para calcular a proporção do genoma coberta por ROH em cada cromossomo 

Cromossomo 
Tamanho do 

Cromossomo em Mb 
Tamanho médio 

das ROHs 
Fórmula¹ Proporção² 

BTA1 158,53 2,88 

(Tamanho 
médio das 

ROHs 
*100) / 

Tamanho do 
Cromossomo 

em Mb 

1,82 
BTA2 136,23 3,41 2,50 
BTA3 121,01 3,36 2,78 
BTA4 120 3,14 2,62 
BTA5 120,09 3,28 2,73 
BTA6 117,81 3,39 2,87 
BTA7 110,68 3,33 3,01 
BTA8 113,32 2,94 2,59 
BTA9 105,45 3,63 3,44 

BTA10 103,31 3,01 2,91 
BTA11 106,98 3,33 3,12 

. 

. 

. 

. 

. 

. 

. 

. 

. 

. 

. 

. 

. 

. 

. 
BTA29 51,1 3,25 6,35 6,35 

¹A coluna "fórmula" contém a fórmula para calcular a proporção do cromossomo que é coberta por ROHs 
²A coluna "Proporção" contém os valores sem a fórmula. Assim essa coluna pode ser usada para montar o 
gráfico 



No Excel 

- Selecionar a coluna de proporção 
 
- Guia ‘Inserir’ 
- Selecionar ‘Gráfico de colunas’ 

0,00

1,00

2,00

3,00

4,00

5,00

6,00

7,00

8,00

9,00

10,00

1 3 5 7 9 11 13 15 17 19 21 23 25 27 29

Série1

Demais edições podem ser feitas na guia de Ferramentas de Gráfico 



Como saber o tamanho de cada 
cromossomo? 

Caso não tenha a informação do 
tamanho de cada cromossomo da 

espécie com a qual está trabalhando, 
isso pode ser pesquisado no site NCBI 



- Digitar NCBI na guia de pesquisa do google 
- Clicar no primeiro link 



- Clicar em Genome no menu no canto direito 



- Clicar em Genome Data Viewer 



- Selecionar a espécie de interesse 
(neste caso foi a espécie Bos taurus) 
- Caso a espécie da sua pesquisa não esteja visível, 
clique nos “+” no diagrama para ver mais espécies 



No menu à direita, é importante 
selecionar corretamente a Assembly 

• Se você estiver trabalhando 
com animais genotipados, a 
fazenda/empresa que 
genotipou os animais pode 
te passar essa informação. 

 

• Neste caso, a opção é ARS-
UCD1.2 



Ainda no menu à direita 

• Os cromossomos da espécie 
estarão listados abaixo 

 

• Clicar no Cromossomo 1 

 

• Vai carregar uma nova 
página 



- Na nova página, encontre a opção da lupa e deixe a 
opção de zoom em 0% 



- Assim, o cromossomo será mostrado em toda a 
sua extensão, de 0 até seu tamanho final em Mb 

0 Mb  158,53 Mb  

Então, o tamanho/comprimento do cromossomo 1 dos bovinos (BTA1), na 
montagem ARS-UCD1.2 é de 158,534,110 Megabases (Mb) 
 
 
BTA: Bos taurus autosome 
(Os cromossomos autossômicos da espécie Bos taurus são identificados pela sigla BTA) 



- No canto esquerdo clicar nos outros 
cromossomos para ver e anotar os tamanhos 



Cromossomo Tamanho do Cromossomo (Mb) 

BTA1 158,53 
BTA2 136,23 
BTA3 121,01 

BTA4 120 
BTA5 120,09 

BTA6 117,81 
BTA7 110,68 
BTA8 113,32 

BTA9 105,45 
BTA10 103,31 

BTA11 106,98 
BTA12 87,22 

BTA13 83,47 
BTA14 82,4 
BTA15 85,01 

BTA16 81,01 
BTA17 73,17 

BTA18 65,82 
BTA19 63,45 

BTA20 71,97 

BTA21 69,86 
BTA22 60,77 

BTA23 52,5 
BTA24 62,32 

BTA25 42,35 
BTA26 51,99 
BTA27 45,61 

BTA28 45,94 
BTA29 51,1 


