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Fernanda Bocalini

=]

Bidloga, com graduacao e mestrado pela Universidade de Sao Paulo. Atualmente, sou aluna do
primeiro ano de doutorado do Programa de Pds-Graduacao em Zoologia do IBUSP. Meu projeto de
doutorado é sobre biogeografia e filogeografia comparada das aves do Centro de Endemismo
Pernambuco (CEP), utilizando Elementos Ultra-Conseravados (UCEs) do genoma. Tenho experiéncia
em zoologia com énfase em ornitologia, taxonomia, sistematica, biogeografia e evolucao.

exec

Trabalho Final

Proposta A
Funcao genpop.map()

Esta funcdo foi pensada para ser utilizada em estudos de genética de populacdes e filogeografia, seus
resultados poderiam auxiliar na formulacao modelos biogeograficos a serem testados posteriormente.
O objetivo desta funcdo é construir um mapa de distribuicao que fosse capaz de representar a
proximidade genética de cada uma das populacdes estudadas, por meio da na colora¢do das
manchas de distribuicao, sendo que populacdes mais préoximas geneticamente teriam coloracao mais
intensa e as menos relacionadas teriam manchas mais claras. Como numa variacao de vermelho
intenso até amarelo claro.

Para construir esta funcdo, seriam necessarios 4 argumentos principais:

e uma matriz com o valores de fst entre cada par de populacao que se deseja comparar. Pensei
na possibilidade dessa matriz de valores de fst ser substituida por uma matriz de sequéncias
alinhadas, assim a funcao que calcula o fst poderia ser incluida dentro dessa funcao.

e um data frame com as seguintes colunas: a) Nome da espécie junto com o nimero de
identificacdo do individuo; b) valor da latitude decimal de cada individuo; c) valor da longitude
decimal de cada individuo; d) Nome da popula¢do que o individuo pertence, mesmo nome
utilizado na matriz do fst (eg. “Sul da Bahia”, “Centro Pernambuco”, “Belém”, etc).

e Um argumento chamado “alvo”, seria a coluna populacao do data.frame (da classe fator),
indexando-se qual seria a populacao de referéncia para comparacdes do valor do fst (que é
sempre entre pares de populacdes).Por exemplo, eu estudo a biogeografia das aves do Centro
de Endemismo Pernambuco, portanto, essa populacao seria escolhida como “alvo” das
comparacoes dos valores de fst. Caso esse argumento nao seja preenchido, a fun¢do ndo ird
rodar.

e 0 argumento “shape”, em que o usuario podera carregar o shape do mapa desejado, caso seja
deixado em branco havera um shape default.

Cada ponto sera plotado no mapa, havera a uniao dos pontos mais externos de cada populagao para
formacao de manchas de distribuicao, de acordo com a populagao a qual cada ponto pertence. Por
fim, cada mancha sera preenchida com a cor correspondente, de acordo com a proximidade genética
de cada populacao com a populacao alvo. Pares de populacées com menor fst terdao cores mais fortes
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e aqueles com fst maior cores mais fracas.

O resultado dessa funcao sera este mapa e uma tabela com os valores do fst par a par, no caso de
utilizacao de sequéncias.

Exemplo de utilizacao da funcao:

genpop.map(matrix, data.frame, alvo = data.frame[data.frame$pop=="centro Penambuco”,])
Proposta B

*Fungao map.quantile()*

Na taxonomia é de extrema importancia a analise das variacdes morfoldgicas entre individuos de
diferentes populacdes de uma espécie, podendo essas populacdes serem consideradas subespécies
ou ndo. A visualizacdo dessas variacdes em um mapa de distribuicdo é essencial para se verificar se
ha coeréncia geografica nessa variacao, ou seja, se é um padrdo exibido pela maioria dos individuos
de uma populacao (variacao fixada por um padrao de ancestralidade e descendéncia) ou se trata-se
apenas de uma variacao individual sem qualquer significado evolutivo. Assim,é possivel a delimitacao
de unidades taxondmicas operacionais e ap6s 0 acimulo de evidéncias (morfoldgicas, morfométricas,
genéticas, etc.) pode-se elevar populacdes diagnosticaveis a espécies plenas.

A funcao map.quantil() tem como objetivo mapear as variagées morfoldgicas nos individuos de uma
populacao, esta variacao podera ser qualquer varidvel continua, como comprimento da
asa,comprimento da cauda ou até mesmo comprimento de onda (no caso de diferentes coloracdes).

Para entrar na funcao os argumentos serao:

e um data frame com 5 colunas: a primeira com o nimero de identificacdo do individuo, a
segunda com a latitude decimal, a terceira com a longitude decimal, a quarta com as medidas
de cada individuo e a quinta o nome da populacao daquele individuo (podendendo ser usado
como referéncia as distribuicdes das subespécies ou regides biogeograficas). As colunas
deverao estar nessa ordem para a funcao possa indexa-las

e 0 argumento “shape”, em que o usudrio poderd carregar o shape do mapa desejado, caso seja
deixado em branco havera um shape default.

A funcado ird plotar os pontos de ocorréncia de cada individuo, unir os externos da distribuicdo dos
pontos de acordo com a populacao a qual eles pertencem. Posteriormente, ird calcular os quartis da
variavel medida, levando em conta todos os dados (sem distin¢ao por populacao). Esses quartis serdo
utilizados para agrupar as medidas dos individuos em 3 categorias, os pontos dos 3 quartis serao
plotados no mapa com cores diferentes e se possivel agrupados em manchas. Assim, poderiamos
verificar como a variacao da variavel esta distribuida, se é aleatéria ou se ha relacao com as
populacdes definidas previamente. A funcdo podera retornar este mapa e um teste anova entre as
populacdes (ou teste t, se forem apenas 2 populacdes).

Oi, Fernanda,

Legal, ambas as suas propostas sao super legais e parecem factiveis. Algumas
dicas em cada uma para ver se elas nao ficam mais claras.
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Proposta A:

» Pode ser interessante que a propria funcao veja se o que foi dado como
argumento foi a matriz de fst ou se foi as sequéncias alinhadas. Caso seja a
sequéncia, antes de continuar, a funcao primeiro calcula a matriz. Assim,
vocé fica com as duas opgdes em uma funcao, que fica mais flexivel.

e Nao entendi a necessidade da primeira coluna do dataframe. A funcao
serviria para populacdes diferentes de uma Unica espécie, nao? Ou ela
consequiria diferenciar entre espécies? Se sim, nao ficou claro como.

* Alids, serd que o argumento de entrada tem que ser um dataframe? E se
for vetores de coordenadas e um vetor de populagdes?

 Serd que no argumento “alvo” é necessario chamar a coluna com um
indexador? Vocé nao consegue pensar em um jeito de escrever o cédigo
em que o argumento é direto o nome da populagao?

e Nao seria legal um argumento em que usuario pode escolher as cores?
Como default, pode ser essas cores que VOCE sugeriu, mas Se 0 usuario
quiser mudar, pode ser interessante, tornando a funcao mais flexivel e
adaptavel as necessidades do usuario.

Proposta B

e De novo, aqui nao ficou claro para mim a necessidade da primeira coluna
do dataframe, com a identificacao da espécie...

* De novo, sera que precisa ser um dataframe o objeto de entrada?

¢ O calculo dos quartis e como isso sera plotado no mapa nao ficou claro...
Cada ponto de cada individuo sera plotado com uma cor, de acordo com o
quartil a qual pertence, é isso?

Dito tudo isso, gosto mais da primeira proposta, pois tem essa primeira opcao de
colocar as sequéncias ou nao. Sugiro que invista em detalhar a primeira proposta
de acordo com as dicas acima! Pode escrever aqui abaixo mesmo (e sempre
deixe a original aqui na pagina) e eu vou comentando por aqui também.

Qualquer coisa pode me mandar um email.

—Diana Garcia

Ola Diana, tive problemas com meu computador e sé pude responder agora.

Vou seguir com a proposta A, vou seguir sua sugestao e fazer com que a funcao identifique se foi
dada uma matriz com as sequéncias alinhadas (calculando o fst na mesma funcao) ou uma matriz
com os fsts ja calculados para cada par de populacdo. Assim, a fungao ira identificar qual informacao
gue esta sendo dada e prosseguir com os caculos necessarios. A necessidade de se ter uma coluna
que identifique o individuo seria para que pudesse ser feita uma conexado entre o ponto da
coordenada geografica e o individuo daquele ponto, mas ele realmente pode ser descartado, ja que
deve estar na ordem. Concordo que ndo ha a necessidade do arquivo de entrada ser um data frame,
vou seguir com a ideia dos vetores de coordenas e populacdes, também o argumento alvo poderia
apenas chamar o nome da populacao do vetor anterior. Achei interessante a idéia do usuario poder
escolher as cores e vou inclui-la na fungao.

Proposta A reformulada
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O objetivo desta funcao € construir um mapa de distribuicao que fosse capaz de representar a
proximidade genética de cada uma das populacdes estudadas, por meio da na coloragao das
manchas de distribuicao, sendo que populagdes mais préoximas geneticamente teriam coloracao mais
intensa e as menos relacionadas teriam manchas mais claras.

¢ O primeiro argumento da funcao sera uma matriz (x) que poderd ser de duas formas a escolha
do usuario: com os valores de fst entre cada par de populacdo que se deseja comparar ou uma
matriz de sequéncias alinhadas no formato fasta. Caso o usuario coloque uma matriz de
sequéncias alinhadas, o calculo do fst sera feito dentro da funcao.

¢ 0 segundo argumento (coord) sera uma matriz contendo a latitude na coluna 1 e a longitude na
coluna 2

« O terceiro argumento (pop) sera vetor ou fator dando a atribuicao da populacdo de cada linha
do primeiro argumento (x).

e O quarto argumento sera o argumento alvo, que ira identificar qual populacao do argumento
anterior sera utilizado para as comparacdes. O default sera a populagao que aparece primeiro
no argumento pop.

e O quinto argumento serd o argumento shape, em que o usuario podera carregar o shape do
mapa desejado, caso seja deixado em branco havera um shape default.

¢ O Ultimo argumento sera o argumento cor, em caso o0 usuario deseje utilizar cores diferentes do
padrao default da funcdo, ele podera carregar um vetor com as cores desejadas do mais escuro
(populagdes mais préximas) para o mais claro (populacées mais distantes)

Oi, Fernanda,

Otimo, acho que vai ficar bem legal sua funcio! Boa sorte e qualquer coisa grita
(via forum de preferéncia! Hehe)!

—Diana Garcia

Na funcao final os argumentos coord e pop foram agrupados em um mesmo argumento, chamado
dados. O argumento shape foi substituido pelo argumento mapa e nao ha um mapa default, dado que
0s pontos podem ser de origem de qualquer parte do globo, por isso é melhor que o usuario defina
qual mapa gostaria de utilizar.

Cddigo da Funcao

popgen.map <- function(x, dados, alvo, mapa, cor="cor")

{
library(hierfstat) # pacote para calcular o fst
library(ggmap) # pacote dependente do ggplot2
library(ggplot2) # pacote com ferramentas graficas, para plotar heatmap
library(RColorBrewer) # pacote com as cores que serao plotadas nos mapas
if (is.null(alvo))
{

stop("selecionar populacao alvo") # a funcdo nao roda se o usuario nao
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selecionar a populacao alvo
}
if (is.null(x))
{
stop("argumento x esta faltando") # a funcdo ndo roda se o usuario nao
definir o argumento x
}
if (is.null(dados))
{
stop("o argumento dados esta faltando") # a funcdo ndo roda se o usuario
nao definir o argumento x
}
if (is.null(mapa))
{
stop("o argumento mapa esta faltando") # a funcao nao roda se o usuario
nao definir o mapa

}

if (class(x)== "data.frame" & cor=="cor") # se x é as sequéncias alinhadas
e a cor é a default

{

fst <- pairwise.neifst(x) # calcula o fst par a par de cada populacao
presente na primeira coluna do data.frame

tabela.fst <- data.frame(fst) # transforma o resultado do caculo de fst
de matriz para data frame

pop.alvo <- tabela.fst[alvo] # indexa a coluna com os valores da
populacao de interesse

pop.alvo[is.na(pop.alvo)] <- O # substitui os NA por 0 na tabela de
resultados, para plotar

pop.alvo[pop.alvo < 0] <- O # substitui os valores menores que 0 por
zero, pois é a mesma coisa para o valor de fst

pop.alvo.v <-as.vector(pop.alvo[,alvo]) # transforma em vetor os valores
de fst

levels.pop <- as.vector(levels(dados$Pop)) # faz um vetor com os nomes
das populacdes

dados.alvo <- data.frame(levels.pop, pop.alvo.v) # junta o vetor
populacao com os resultados de fst

dados.fst <- merge(dados, dados.alvo, by.x="Pop", by.y= "levels.pop") #
da o valor de fst referente a cada individuo da tabela dados

dados.fst[,"pop.alvo.v"] <- as.factor(dados.fst[,"pop.alvo.v"]) #
transformando o valor de fst em fator para que possa ser plotado no mapa

cor<- c(colorRampPalette(brewer.pal(9,"YLOrRd")) (nrow(dados.alvo))) #
define a paleta de cores que sera usada

cor<- cor[nrow(dados.alvo):1] # inverte o vetor de cores para que ele
seja plotado da cor mais escura para a cor mais clara

mapa +

stat bin2d(aes(x = Long, y = Lat, fill = pop.alvo.v), size = 1, bins =

30, alpha = 0.8, data = dados.fst, binwidth = c(1, 1)) +
scale fill manual(values= cor) # plota em um mapa os valores de fst com
cores diferentes

}

if (class(x)== "matrix" & cor=="cor") # se x é os dados de fst ja
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calculados e a cor é default
{

fst <- x # os valores de fst serao dados pela matrix dos valores par a
par inserida pelo usuario

tabela.fst <- data.frame(fst)

pop.alvo <- tabela.fst[alvo] # indexa a coluna com os valores da
populacao de interesse

pop.alvo[is.na(pop.alvo)] <- O # substitui os NA por 0 na tabela de
resultados, para plotar

pop.alvo[pop.alvo < 0] <- O # substitui os valores menores que 0 por
zero, pois é a mesma coisa para o valor de fst

pop.alvo.v <-as.vector(pop.alvo[,alvo]) # transforma em vetor os valores
de fst

levels.pop <- as.vector(levels(dados$Pop)) # faz um vetor com os nomes
das populacoes

dados.alvo <- data.frame(levels.pop, pop.alvo.v) # junta o vetor
populacao com os resultados de fst

dados.fst <- merge(dados, dados.alvo, by.x="Pop", by.y= "levels.pop") #
da o valor de fst referente a cada individuo da tabela dados

dados.fst[,"pop.alvo.v"] <- as.factor(dados.fst[,"pop.alvo.v"]) #
transformando o valor de fst em fator para que possa ser plotado no mapa

cor<- c(colorRampPalette(brewer.pal(9,"YLOrRd")) (nrow(dados.alvo))) #
define a paleta de cores que sera usada

cor<- cor[nrow(dados.alvo):1] # inverte o vetor de cores para que ele
seja plotado da cor mais escura para a cor mais clara

mapa +

stat bin2d(aes(x = Long, y = Lat, fill = pop.alvo.v), size = 1, bins =

30, alpha = 0.8, data = dados.fst, binwidth = c(1, 1)) +
scale fill manual(values= cor) # plota em um mapa os valores de fst com
cores diferentes

}

if (class(x)== "data.frame" & cor!= "cor") # se x é as sequéncias
alinhadas e a cor foi esclhida pelo usuario

{

fst <- pairwise.neifst(x) # calcula o fst par a par de cada populacao
presente na primeira coluna do data.frame

tabela.fst <- data.frame(fst)

pop.alvo <- tabela.fst[alvo] # indexa a coluna com os valores da
populacao de interesse

pop.alvo[is.na(pop.alvo)] <- O # substitui os NA por 0 na tabela de
resultados, para plotar

pop.alvo[pop.alvo < 0] <- O # substitui os valores menores que 0 por
zero, pois é a mesma coisa para o valor de fst

pop.alvo.v <-as.vector(pop.alvo[,alvo]) # transforma em vetor os valores
de fst

levels.pop <- as.vector(levels(dados$Pop)) # faz um vetor com os nomes
das populacdes

dados.alvo <- data.frame(levels.pop, pop.alvo.v) # junta o vetor
populacao com os resultados de fst

dados.fst <- merge(dados, dados.alvo, by.x="Pop", by.y= "levels.pop") #

http://ecor.ib.usp.br/ Printed on 2025/06/15 19:26



2025/06/15 19:26 7/10 Fernanda Bocalini

da o valor de fst referente a cada individuo da tabela dados
dados.fst[,"pop.alvo.v"] <- as.factor(dados.fst[,"pop.alvo.v"]) #
transformando o valor de fst em fator para que possa ser plotado no mapa
mapa +
stat bin2d(aes(x = Long, y = Lat, fill = pop.alvo.v), size = 1, bins =
30, alpha = 0.8, data = dados.fst, binwidth = c(1, 1)) +
scale fill manual(values= cor) # plota em um mapa os valores de fst com
cores diferentes
}
else # se x é matriz dos dados de fst ja calculados e a cor foi escolhida
pelo usuario
{
fst <- x # os valores de fst serd a matrix dos valores par a par
inserida pelo usuario
tabela.fst <- data.frame(fst)
pop.alvo <- tabela.fst[alvo] # indexa a coluna com os valores da
populacao de interesse
pop.alvo[is.na(pop.alvo)] <- O # substitui os NA por 0 na tabela de
resultados, para plotar
pop.alvo[pop.alvo < 0] <- O # substitui os valores menores que 0 por
zero, pois é a mesma coisa para o valor de fst
pop.alvo.v <-as.vector(pop.alvo[,alvo]) # transforma em vetor os valores
de fst
levels.pop <- as.vector(levels(dados$Pop)) # faz um vetor com os nomes
das populacdes
dados.alvo <- data.frame(levels.pop, pop.alvo.v) # junta o vetor
populacao com os resultados de fst
dados.fst <- merge(dados, dados.alvo, by.x="Pop", by.y= "levels.pop") #
dad o valor de fst referente a cada individuo da tabela dados
dados.fst[,"pop.alvo.v"] <- as.factor(dados.fst[,"pop.alvo.v"]) #
transformando o valor de fst em fator para que possa ser plotado no mapa
mapa +
stat bin2d(aes(x = Long, y = Lat, fill = pop.alvo.v), size = 1, bins =
30, alpha = 0.8, data = dados.fst, binwidth = c(1, 1)) +
scale fill manual(values= cor) # plota em um mapa os valores de fst com
cores diferentes
}
}

Help da Funcao

popgen.map package:unknown R Documentation

Funcdo que constréi um heatmap de acordo com os dados de fst de diferentes
populacoes

Description:

A funcao ira utilizar dados de sequéncias alinhadas no formato data frame
(mesmo formato aceito pelo pacote hierstat), para primeiramente calcular o

ecoR - http://ecor.ib.usp.br/



Last

;8(2’858;3/12 05_curso_antigo:r2016:alunos:trabalho_final:fernanda.bocalini:start http://ecor.ib.usp.br/doku.php?id=05_curso_antigo:r2016:alunos:trabalho_final:fernanda.bocalini:start

06:04

fst par a par entre as populacdes e posteriormente plotar em um mapa um

heatmap em que seja possivel visualizar a divergéncia genética entre as

populacdes, sempre com relacao a uma populacdo de referéncia, escoolhida
pelo usuario.

Usage:
popgen.map(x, dados, alvo, mapa, cor="cor")
Arguments:
X podera assumir duas formas a escolha do usuario, podera ser um data

frame das sequéncias alinhadas, estes dados devem ser da classe data.frame,
este data frame deve conter a populacao de origem da sequéncia na primeira
coluna e os genétipos dos individuos nas demais columas. Ou o usuario pode
escolher colocar os dados do fst ja calculados dentro de uma matriz.

dados um data frame com os dados correspondentes aos individuos das
sequéncias carregadas no argumento x. Deverd conter 3 colunas, uma com 0s
dados da latitude decimal de cada individuo, com o nome "Lat", outra com os
dados de Longitude decimal com o nome "Long" e outra com o nome da populacao
a qual o individuo pertence com o nome "Pop".

alvo nome da populacao de referéncia com as quais as comparacdes dos
valores do fst serao feitas. Se o nome tiver espacos substituir por pontos
como Rio de Janeiro = Rio.de.Janeiro.

mapa um objeto da classe ggplot produzido pelas funcdes get map, ggmap e
ggplot (pacotes ggmap e ggplot2).

cor um vetor de cores em que o nimero de cores deverd ser igual ao
numero de populacdes diferentes que serao analisadas. Haverd valor default
de cores retirado da paleta "YLOrRd" do pacote RColorBrewer.

Details:

Esta funcao requer a utilizacao dos pacotes: "hierfstat", "ggmap", "ggplot2"
e "RColorBrewer".

0 caculo do FST é feito por meio da funcao pairwise.neifst() do pacote
"hierstat", que estima o FST par a par de acordo com Nei (1987).

0 mapa deve ser feito antes de executar a funcao utilizando as funcgoes
get map(), ggmap() e ggplot() (pacotes "ggmap" e "ggplot2"). Mais detalhes
no exemplo.

Para plotar o heatmap no mapa é utilizada a funcdo stat bin2d() do pacote
"ggplot2", que utiliza as colunas do argumento dados.
Value:

compl : um heatmap representando os valores de FST para a par de cada
populacdo com relacao a populacao de referéncia identificada previamente e
os valores de FST e suas cores correspondentes na legenda.

Warning:
Deve-se confirmar se todos os pacotes necessarios sao compativeis com a
versao do R utilizada e se todos foram carregados corretamente.

http://ecor.ib.usp.br/ Printed on 2025/06/15 19:26



2025/06/15 19:26 9/10 Fernanda Bocalini

Deve-se confirmar se o nome das colunas do argumento dados sao 0s mesmos que
estdao na decrigao deste argumento.

Deve-se confirmar se o nome da populacao alvo teve os espagos substituidos
por pontos.

Author(s):

Fernanda Bocalini

Contact Info: fernanda.bocalini@usp.br

References:

Nei, M. (1987) Molecular Evolutionary Genetics. Columbia University Press

Examples:
## 1) Lendo e transformando as sequéncias alinhadas:

library(ape) #pacote para ler as sequéncias no formato fasta

rhopias nd2 <- read.dna("rhopias ali.fas",format="fasta") # 1é& as sequéncias
alinhadas do artigo Batalha-Filho & Myiaki (2016)

write.csv(rhopias nd2, file="rhopias data.csv") # transformando DNAbin em
data. frame

data.dna <- read.csv("rhopias data.csv", header = TRUE) # le o data.frame
criado a partir das sequéncias alinhadas

#

substituir o nome ou nimero do espécime

#

pelo nome da populacao que pertence

dados <- read.table("rhopias2.csv",header = T, sep = ",") # le os dados
(Coordenadas e populacao)

dados <- subset(dados, select = c("Lat", "Long", "Pop")) # indexando as
colunas de interesse

data.dna[,1] <- dados$Pop # substituindo o nome da espécie e nimero do
genBank pelo nome da populacao na primeira coluna

## 2) Criando o mapa do Brasil:

library(ggmap) # pacote para baixar o mapa do google maps

library(ggplot2) # pacote para plotar o mapa

brasil <- get map(location = "brazil", zoom = 4, maptype = "terrain") #
baixa o mapa de uma localidade no googlemap

BrasilMap <- ggmap(brasil, base layer = ggplot(aes(x = Long, y = Lat), data
= dados)) # plota o raster produzido pela funcao get map()

## Utilizando a funcao sem modificar as cores:
popgen.map(x=data.dna, dados=data, alvo="Bahia", mapa=BrasilMap, cor="cor")

## Modificando as cores
red <- c(colorRampPalette(brewer.pal(9,"Reds"))(6)) #criando um vetor de
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cores

popgen.map(x=data.dna, dados=data, alvo="Bahia", mapa=BrasilMap, cor=red)

Arquivos utilizados nos exemplos

Sequéncias alinhadas de ND2 de Rhopias gularis segundo Batalha-Filho & Miyaki (2016).
rhopias_ali.fas.txt apagar a extensao .txt (arquivos .fas sao proibidos no wiki)

Dado de latitude, longitude e populacao de Rhopias gularis segundo Batalha-Filho & Miyaki (2016).
rhopias2.csv

Referéncia

Batalha-Filho, H., & Miyaki, C. Y. (2016). Late Pleistocene divergence and postglacial expansion in the
Brazilian Atlantic Forest: multilocus phylogeography of Rhopias gularis (Aves: Passeriformes). Journal
of Zoological Systematics and Evolutionary Research.
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