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Uvod

Program PxSNP slouzi pro upravu surovych genomickych dat. Soucasti programu je
kontrola vstupnich tdaji pro pouzitelnost rozli¢nych formata k dalSimu zpracovani a samotna
piiprava genomickych udaji pro imputaci v programu Flmpute (Sargolzaei et al. 2014).
Soucasti programu je také simulacni balicek SIMPUT, ktery slouzi k ovéfeni ptresnosti
imputace Vv zavislosti na velikosti referencni populace a mnozstvi chybé&jicich SNP. Jedna
Z Casti programu PxSNP je zamétfena na kontrolu rodokmenu a detekce cykla, které se Casto
v rodokmenech vyskytuji. Program PxSNP je schopny pfipravit surova data k imputaci a
nasledné je upravit pro dalsi pouziti pomoci zpétného prevodu. Zpétny pievod upravuje data do
puvodni podoby, ptipadné do podoby vstupniho souboru pro ptedpovéd’ plemennych hodnot
v programu BLUPf90 (Mizstal et al. 2018).

Systémov¢ prostiedi

Programy balicku PxSNP jsou dostupné jako spustitelné (*.exe) soubory. Tyto soubory lze

spustit pod opera¢nimi systémy Windows, Linux a MacOS ve variantach 32 a 64 bit.
Postup instalace

Po staZeni je nutné rozbalit ZIP archiv PxSNP_v1.0.zip. Po rozbaleni jsou ve slozkach dostupné
spustitelné soubory. Pro spusténi je nutné mit nainstalovany .NET Core Runtime 3.1., ten lze

stahnout na webové strance https://dotnet.microsoft.com/download/dotnet-core/3.1 .

Popis a pouziti ¢asti programu PxSNP

Balicek PxSNP je slozen celkem ze 7 samostatné spustitelnych ¢asti. Kazda ¢ast, kromée detekce
cyklu v rodokmenu, obsahuje vedle spustitelného souboru také parametrovy soubor XML,
ktery je pted spuSténim nutny vyplnit. (Pro spusténi programu nad jinym parametrovym

souborem, zadejte cestu jako parametr ptikazové fadky, napt. ,,PXSNP.exe params2.xml*.)


https://dotnet.microsoft.com/download/dotnet-core/3.1

Kontrola vstupu PXSNP

Cast KontrolaVstupuPxSNP slouZi pro prvotni seznameni s databazi genotypt. Nahlizi do
vSech souborti v cilové slozce a kontroluje piitomnost zvolenych parametrii, které jsou nutné
pro spravny chod hlavni ¢asti PxSNP. Program se zamé&fuje na hlavicku surovych genomickych
dat a hleda oznaceni Cipu 1., fadek [Data] 2. (slouzi k orientaci programu PXSNP a vyhledani
fadku s nazvy proménnych), proménné s kodovanim alel AB 3. (slouzi pro piipravu genotypu
pro imputaci) a proménné s informacemi o0 pozici SNP Chr a Position 4 (dtlezité pro vytvoreni

mapového souboru SNP).

[Header]
GSGT Version,1.9.4

ontent, , TestovaciCip3 | 1. 3. 4.

hData] IZ. {f”’ﬂ\\\~

SNP Name Sample ID Allelel - AB Allele2 - AB Chr Positiocn
SNP1 zvire?2 B B 1 €371334
SNE2 zvire?2 B B 1 7928189
SNP3 zvire?2 A B 1 31819743

Vstupni soubory

- slozka se surovymi genotypy

Parametrovy soubor

Oxml version="1.0" o ling="utf-8" 95

<ro L
cestaKeSlozecaeVstupnichGenotypu>TestovaciData</cestaKeSlozeeVstupnichGenotypu>
cestaKeSlozceVystupu>Vystupy</ceastakeSlozceVystupu>

TestovaciData — nahradit cestou ke sloZce se soubory s genotypy

Vystupy- cesta ke slozce kam program ulozi vystupy

Vystupni soubory

chybne_vstupy.txt — seznam s cestami k soubortim, kterym chybi né&jaky pozadovany parametr

(v€etné vypisu chybéjicich parametrit), chybéjici parametry 1 a 2 1ze doplnit ru¢né. Pokud chybi



parametr 3 — kodovani alel AB, je soubor nepouzitelny. Pokud chybi parametr 4, 1ze vyuzit

dalsi ¢ast programu — Pfipojeni pozic SNP

ok_vstupy.txt — cesty k soubortim, které spliuji pfitomnost pozadovanych parametri a lze je

bez problému pouzit. Tento seznam soubort Ize nadale pouzit jako vstup pro PxSNP.

output.txt — obsahuje informace o prochazeni jednotlivych souborii. V ptipadé bezchybného

chodu je zakoncen fadkem — Hotovo.

Tridéni ¢ipu

Slouzi ke tfidéni surovych soubord s genotypem podle pouzitého Cipu.

Vstupni soubory

- slozka se surovymi genotypy

Parametrovy soubor
<?xml version="1.0" encoding="utf-8" 2>
<root>

<cestaDoSlozkyVstupu>C: \testovaci-slozka</cestaDoSlozkyVstupu>
<cestaDoSlozkyVystupu>C:\testovaci-slozka vystup</cestaDoSlozkyVystupu>

</root>

C:\testovaci-slozka — nahradit za cestu ke sloZce se soubory s genotypy
C:\testovaci-slozka_vystup — nahradit za cestu ke slozce, kam program uloZi vystupy
Vystupni soubory

Ve slozce TrideniCipu jsou vytvoreny slozky podle pouzitého Cipu, kam program roztiidi
soubory. Pokud soubor neobsahuje informace o pouzZitém Ccipu, je uloZzen do slozky

BezNazvuCipu.

Vystup.txt — soubor obsahuje vycet Cipu v databazi a pocet soubort, které je obsahuji



Pripojeni pozic SNP

Ptipojeni pozic SNP slouzi k pfipojeni proménnych Chr a Position do soubor, které je

neobsahuji, ptipadn¢ piepise tyto dvé proménné podle externi databaze, kterou chcete pouzit.
Vstupni soubory

- slozka se soubory s genotypy

- externi databéze pozic SNP ve tvaru:

SNP Name Chr Position
SNP1 1 6371334
SNP2 1 7928189
SNP3 1 318158743
SNP4 1 6133529
SNP5 1 27005721
SNP6 1 66l6434
SNP7T 1 17544926
SNP8 1 34639444
SNPY 1 31267746
Parametrovy soubor
K2xml version="1.0" sncoding="utf-8" ?
- snotypu>TestovaciData/Genotypy</cestaKesl eVstupnichGenoty
& 50 emi>TestovaciData/externipozicetest. txt</cestakSouboruSPozicemi>
<cestaKeSlozceVystupu>Vystupy</ceataKeSlozceVystupu>

TestovaciData/Genotypy — nahradit za cestu ke slozce se soubory s genotypem

TestovaciData/externipozicetest.txt — nahradit za cestu k souboru s externimi pozicemi SNP

Vystupy — nahradit za cestu ke slozce, kam program ulozi vystupy



Vystupni soubory

Vystupem programu je slozka PripojeniPozicSNP, ktera obsahuje upravené ptivodni soubory

s genotypem (pfidané ¢i prepsané proménné Chr a Position).

PxSNP

PxSNP je hlavnim programem pro piipravu genotypii pro imputaci v programu FImpute. Pred
jeho pouzitim doporucujeme spustit na pozadované souboru opét program KontrolaVstupu
PxSNP. Pokud soubory obsahuji vSechny pozadované parametry, dojede k jejich Gipravé ve dou
krocich. Nejprve jsou ziskany informace o SNP a je vytvofen mapovy soubor SNP a poté jsou
ziskany informace o genotypech zvifat pro vytvoreni souboru s genotypem. Oba tyto soubory

jsou zaroveil vstupnimi soubory pro program Flmpute. Genotyp zvifat je prekdédovan dle

nasledujicich pravidel AA — 1, AB, BA -2, BB —3 a 5 pro chybé&jici SNP.

Vstupni soubory

- slozka se soubory s genotypy, které obsahuji pozadované parametry (viz
KontrolaVstupuSNP)
- pripadné textovy soubor ok vstupy.txt (vystup z KontrolaVstupuPxSNP) obsahujici

seznam souborl s genotypem obsahujici poZadované parametry

Parametrovy soubor

tovaciData/ok vstupy.txt</cestaks

Tés

Parametr pouzijOKVstupy — nastaveni hodnotu true pro pouziti seznamu soubori s genotypem

vygenerovanym programem KontrolaVstupuPxSNP , v pfipad¢, Ze je nastaven parametr true je



nutné za TestovaciData/ok vstupy.txt zadat cestu k souboru ok vstupy.txt. Pokud nechcete
pouzit vySe zminény soubor, napiSte do pouzijOKVstupy false a nasledné¢ nahrad'te

TestovaciData/genotypy cestou ke slozce se soubory s genotypem.
Vystupy — nahradit cestou ke slozce kam program ulozi vystupni soubory
Vystupni soubory

celkovySeznamSNP.txt - vytvofeny mapovy soubor obsahuje Ctyti zakladni proménné:
SNP_ID — jedna se o nazev daného SNP, Chr — zna¢i umisténi SNP na chromozomu, Pos —
genomicka pozice SNP a posledni proménnou Chip (1-10), kde Chip1 ptfedstavuje referencni
¢ip, ktery je nejhustsi, a na ktery chceme imputovat. Chip2 az Chipl10 (lze pouzit maximalné

10 raznych ¢ipti) odkazuji na pozice SNP vuci referenénimu Cipu. Jedné se o vstupni soubor

pro FImpute.
SNP_ID Chr Pos Chipl Chip2 Chip3 Chip4
SNPp4 1 6133529 1 1 1 1
SwPl 1 6371334 2 2 2 2
SNP6 1 6616434 3 0 0 0
SNP2 1 7928189 4 3 3 3

genotyp.txt — vytvofeny soubor s genotypem , kde ID — ptedstavuje oznaceni zvifete, Chip —
jedna se o Cislo €ipu, na kterém je dané zvife genotypovano a slouzi jako odkaz k mapovému
souboru. Posledni proménnou je Call... — v této proménné nalezneme cely genotyp zvitete podle

potadi SNP. Jedna se o vstupni soubor pro FImpute.

1D Chip Call...

zvirel 1 12222021102202220002222212010222011121212
zvirelQ 3 122212202222201201122000020022010211102
zvire2 2 1222122022222012011220000200022010211102
zvire3 2 1222122022122012011210000200012010211002
zvired 2 1222122012222012011220000100022010211102
zvireb 4 122212222010112000200022010211102

output_priprava_pro_fimpute.txt — v souboru je vypsan postup upravy soubori po jednotlivych

¢ipech. Nésledné je zde vypsan frekvence genotypti 0, 1, 2 a5 a pocet genotypovanych zvitat.



output_seznamy_snp.txt — Vv souboru je vypsan proces uUpravy jednotlivych soubort

s genotypem. Pfi spravném prubéhu je zakoncen fadkem Hotovo.

prehled_o_cipech.txt — obsahuje nazvy Cipi pouzitych v databazi, pofet SNP a pocet

genotypovanych zviftat,

prehled _o_cipech_vypis.txt — pfi spravném pribéhu je zakonéen fadkem Hotovo.

prehledZvirat.txt — obsahuje vypis genotypovanych zvitat s informacemi o poc¢tu SNP a ¢ipu

na kterém je zvife genotypovano.

problemovaSNP.txt — obsahuje vypis SNP z mapového souboru, jejichz pozice na chomozomu

a pozice se opakuji u jinych SNP. Zaroveil poukazuji na pozici SNP na danych ¢ipech.

seznam_snp.txt — obsahuje seznam SNP vcetné¢ proménné Chr a Position

Zpétny pievod

Zpétny pievod slouzi pro tpravu souboru s genotypem po imputaci v softwaru Flmpute.
Genotyp lze prevést na ptivodni podobu, kde kazdé SNP zviiete je na jednom fadku, nebo na

vstupni soubor pro program BLUP90.

Vstupni soubory

- genotyp.txt — po imputaci
- celkovySeznamSNP.txt

Parametrovy soubor



C \testovac1 slozka\genotyp. txt- taKeGenotypu>

oru>C: \testovaci- slozka\celkovySeznamSNP txt</cest apovem ubo
upu>C: \testovaci-slozka\vystupy</cestakKeSlozceVystupu

frrh-wiﬂr uvodniFormat>true</prevedNaPuvodniFormat>

<prevedNa AlFWWf?i‘.x“PT'H >true</prevedNaFormatProBLUPES0

C:\testovaci-slozka\genotyp.txt — nahradit za cestu k imputovanému genotypu

C:\testovaci-slozka\celkovySeznamSNP.txt — nahradit za cestu k SNP mapovému souboru

C:\testovaci-slozka\vystupy — nahradit za cestu ke slozce vystupt

prevedNaPuvodniFormat — true — provede ptevod, false — nevytvaii vystup

prevedNaFormatProBLUP90 — true — provede ptevod, false — nevytvaii vystup

Vystupni soubory

Pti vytvoreni BLUP{90 formatu:

celkovySeznamSNP_formatProBLUPf90.txt — upraveny SNP mapovy soubor pro BLUP{90

Index SNP Name SNP Name 2 SNP Name 3
1 SNP-4 SNP4 SNP-4
2 SNP-1 SNP1 SNP-1
3 SNP-6© SNP6 SNP-6
4 SNP-2 SNP2 SNP-2
5 SNE-T7 SNE7 SNP-7

genotyp_formatProBLUPf90.txt — upraveny soubor s genotypem pro BLUPf90



ID

zvirel
zvirel
zvire2
zvire3
zvired

zvireb

zviret

Pti vytvoreni ptivodniho formatu:

genotyp_puvodniFormat.txt — upraveny soubor s genotypem do ptivodniho formatu

Sample ID SNP Name Chr Position Allelel - AB Allele? - AB
zvirel SNP-4 1 6133529 A

zvirel SNP-1 1 6371334 B B

zvirel SNP-6 1 6616434 B B

zvirel SNP-2 1 7928189 B B

zvirel SNP-7 1 17544926 B B

zvirel SNP-10 1 17911906 A A

vystup.txt — obsahuje informace o pritbéhu programu. Pfi spravném prubéhu je zakoncen

fadkem Hotovo.

Kontrola rodokmenu

Samostatny program pro kontrolu rodokmenu, ktery je potiebny v pfipadé pouziti
rodokmenové nebo kombinované imputace v Fimpute. Dokaze najit zacyklena zvitata a vypsat

je. Uzivatel pak podle svého uvazeni mize rodokmen upravit.

Vstupni soubory

- soubor s rodokmenem se tfemi proménnymi v tomto potadi ID (oznaceni zvifete), Sire

(oznaceni otce) a Dam (oznaceni matky)

Spusténi

- program se spousti bez parametrového souboru, ale je nutné predat cestu k rodokmenu
jako  parametr  piikazové  tadky, napf. ,DetekceCykluVRodkmenu.exe

vstupy/rodokmen.txt®.



Vystupni soubory

vystup.txt — v ptipadé, ze rodokmen obsahuje cykly (jednoduché nebo slozité) dojde

k vypsani konkrétnich zvitat. Pii spravném pribéhu je zakoncen fadkem Hotovo.

SIMPUT

Céast SIMPUT je nezéavislou &asti balicku PxSNP v1.0. Jedna se o program, ktery jako jediny
Ize spustit jen v opera¢nim systému Linux, protoze pro jeho spravné fungovani je nutné mit
stazenou a nainstalovanou funk¢ni verzi imputa¢niho programu FImpute. Stazeni programu je

mozné na webové adrese http://animalbiosciences.uoguelph.ca/~msargol/fimpute/ . SIMPUT

provadi stochastické simulace pro ovéfeni piesnosti imputace. Sledovanymi faktory jsou zde
velikost referencni populace, tedy populace na ¢ipu, na ktery imputujeme a druhym sledovanym
faktorem je mnozstvi chybé&jicich markerti. Vybér zvitat do referenéni populace, 1ze vybirat
nahodné ve stanovenych hladinach nebo cilené podle seznamu zvirat, obé tyto moznosti je
nutné vyplnit v parametrovém souboru. Mnozstvi chybé&jicich SNP lze opét zvolit nahodné
Vv hladinach nebo cilené pomoci seznamu SNP, podle kterého dojde k maskovani genotypu na
chybgjici hodnotu. Vybér SNP k maskovani je opét nutné nastavit v parametrovém souboru.
Vzhledem k nahodnému vybéru SNP ¢&i zvifat do referenéni populace je mozné nastavit pocet
opakovani pro vypocet primérnych parametrii piesnosti imputace. Ptiklad pouziti tohoto

programu lze najit v ¢lanku:

Kranjcevicova, Anita, Kasné, Eva, Brzdkova, Michaela, Ptibyl, Josef a Vostry, Lubos. Impact
of reference population and marker density on accuracy of population imputation. Czech
Journal of Animal Science, 2019, 64, 405-410. ISSN 1212-1819.

Vstupni soubory

- vstupnimi soubory jsou vstupni soubory pro Flmpute, vytvofené programem PxSNP
celkovySeznamSNP.txt
genotyp.txt

-V piipadé ur€eni konkrétnich zvifat do referencni populace pouZzijte textovy soubor se

seznamem zvirat


http://animalbiosciences.uoguelph.ca/~msargol/fimpute/

- Vv piipadé urceni konkrétnich SNP pro maskovani pouzijte textovy soubor se seznamem

SNP

Parametrovy soubor

ncniPopulace>ZeSouboru</variantaVyberuReferencniPopulace

ace>C:\testovaci-slozka\refPopulace. txt</souborReferencniPopulace
11ace>25, 50, 75¢</procentaReferencniPopul i

lace

hZvirat>100</poctyReferencnichivirat>

skovaniSnp>ZeSouboru<d/variantaMaskovanlSngp z hodn
$ i>C:\testovaci-slozka\snpKeSmazani.txt</souborSnpKeSmazani
procentaSnpKeSmazani>15, 30, 45, 60, 75, 90</procentaSnpKeSmazani

variantaVyberuReferencniPopulace — vybrat parametr, kterym se bude vytvafet referen¢ni
populace , a to Procenta (zadani procent v piikladu misto 25, 50, 75), ZeSouboru , kdy se misto
C:\testovaci-slozka\refPopulace.txt vlozi cesta k textovému souboru se seznamem zvifat a
posledni moZnosti je PocetZvirat, kdy se zad4d konkrétni pocet zvitfat, ktery bude nahodné

vybran ( v pfikladu misto 100 zadat pozadovany pocet zvirat).

variantaMaskovaniSNP — vybrat parametr, podle kterého se budou vybirat SNP k masovani, a
to ProcentaKeSmazani (zadani procent SNP k maskovani , v ptikladu nahradit 15, 30, 45, 60...
za pozadovana procenta), nebo ZeSouboru, kde se C:\testovaci-sloztka\snpKeSmazani.txt

nahradi cestou k souboru se seznamem SNP.

pocetlteraci — 1ze zadat pocet opakovani simulace



cestakSouborum — nahradit cestou k soubortim celkovySeznamSNP.txt a genotyp.txt, ptipadné

k souboru s rodokmenem. Zaroven slouzi jako cesta do slozky, kde se vytvoti slozka s vystupy.

nazevParametrovehoSouboruFImpute — vlozit nazev parametrového souboru ke spusténi

vybrané metody imputace v programu Fimpute

cestakKFImpute — cesta do slozky, ktera obsahuje spustitelny program FImpute

Vystupni soubory

Hlavnimi vystupy SIMPUT jsou soubory s korelaci a s percentilem, v zavislosti na zvolené
velikosti referen¢ni populace a poctu maskovanych SNP. Oba soubory obsahuji tolik fadkt
s hodnotami, kolik je nastaveno iteraci v parametrovém souboru. Zaroven jsou vytvafeny
mezivystupy jako je podoba genotypvého souboru pro danou referencni populaci a procento

chybéjicich SNP pro danou iteraci. S kazdou provedou iteraci, se tyto soubory promazavaji.



