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INTRODUCCION

»R € un entorno e unha linguaxe de programacion libre e gratuita desenada
para a realizacion de analises estatisticas e a producion de graficos.

»As persoas usuarias desta linguaxe foron programando un crecente catalogo
de extensions de R, denominadas paquetes, ampliando en gran medida a
sta funcionalidade inicial.



INTRODUCCION

» Os paquetes de R atdépanse en diferentes repositorios:

a. CRAN (The Comprehensive R Archive Network) The Comprehensive R Archive Network

b. Bioconductor (https://www.bioconductor.org/) BlOCOI’]dUCtOI’

c. R-forge (hitps://r-forge.r-project.org/) / -FO rge

d. GitHub (https://github.com/) O



https://www.bioconductor.org/
https://r-forge.r-project.org/
https://github.com/
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INTRODUCCION

300 Open Access Articles

Methods in Ecology and Evolution

250 Methods in Ecology and Evelution 2012, 3, 808-812 doi: 10.1111/5.2041-210X.2012.00224.x
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Popularidade relativa do termo
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E QUE SON 0S DATOS -OMICOS?

Este sufixo € empregado para abranguer a totalidade de
entidades bioloxicas, como pode ser o xenoma —2> xendémica,
transcriptoma, etcétera.




E QUE SON 0S DATOS -OMICOS?

Cost per billion pairs of DNA sequencing

The cost of sequencing one billion base pairs of DNA, measured in US$. This data is not adjusted for inflation. —
$1 million
$100,000
$10,000
$1.000
$100

$10

$1
2001 2005 2010 2015 2021

Source: National Human Genome Research Institute (2022) QurWorldinData.org/technological-change « CC BY

Xenomas anxiospermas (NCBI)
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cromosoma + contig-scaffold

Casanova, A. Digest: Focus on chromosomes: how to understand angiosperm radiation.
Evolution 77(6), 1491-1492 (2023). https://doi.org/10.1093/evolut/gpad053



https://doi.org/10.1093/evolut/qpad053
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E QUE SON 0S DATOS -OMICOS?
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https://www.genome.gov/genetics-glossary/Single-Nucleotide-Polymorphisms

TODOS 0S CAMINOS LEVAN A R-OMICS

1. R € un programa libre e gratuito.
2. Funciona practicamente en todos o0s sistemas operativos.

3. A sua disponibilidade nos diferentes centros/recursos de
supercomputacion tanto publicos (CESGA) coma privados.

4. A transversalizacion das competencias en programacion.

11



TODOS 0S CAMINOS LEVAN A R-OMICS

1. R € un programa libre e gratuito.

2. Funciona practicamente en todos 0s sistemas operativos.

3. A sua dispoiibilidade nos diferentes centros/recursos de
supercomputacion tanto publicos (CESGA) coma privados. 30

4. A transversalizacion das competencias en programacion. /} CES A
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TODOS 0S CAMINOS LEVAN A R-OMICS

1. R € un programa libre e gratuito.
2. Funciona practicamente en todos 0s sistemas operativos.

3. A sua disponibilidade nos diferentes centros/recursos de
supercomputacion tanto publicos (CESGA) coma privados.

4. A transversalizacion das competencias en programacion.

Estudiantes Internacional Empresas Mas perfilesv MOLECULAR ECOLOGY
USC Estudios Admision Investigacion RESOURCES

HOME ‘ ABOUT v ‘ CONTRIBUTE Vv ‘ BROWSE Vv

Grado en Bioquimica
Volume 17, Issue 1

MOLECULAR
ECOLOGY . . .
[BUIETN Special Issue: Population Genomics

with R

Analisis genomico y bioinformatica

Pages: 1-128
January 2017
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ANALISE DE DATOS -OMICOS CON R

PCA eigenvalues

DA eigenvalues

[0

O E fundamental cofecer a estrutura das
poboacions naturais para xestionar a sua
conservacion.

[ Troita comun (Salmo trutta)

O Paquete de R: {adegenet}



ANALISE DE DATOS -OMICOS CON R
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O E fundamental cofiecer a estrutura das poboaciéns naturais para xestionar a sGia conservacion.

O Troita comun (Salmo trutta)

O Paquete de R: {ParallelStructure} | Analisis multi-core en el CESGA
15



ANALISE DE DATOS -OMICOS CON R
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Lonxitfude cromosomas (MDb)
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UJE o impacto da introgresion nas
poboacions naturais homoxéneo ao longo
do xenoma?

O Hai rexidons xendmicas mais vulnerables e
outras mais resistentes a introgresion?

[ Troita comun (Salmo trutta)

O Paquete de R: {Rldeogram}



ANALISE DE DATOS -OMICOS CON R

r22 Chr1

O SNPs significativamente asociados ao sexo
do rodaballo. Sistema Z2Z/ZW

[ Xene candidato determinacion sexual: sox2

1 Rodaballo (Scophthalmus maximus)

[ Paquete de R: {GenABEL}

17



ANALISE DE DATOS -OMICOS CON R

18 Hermida, M., Robledo, D., Diaz, S. et al. The first high-density genetic map of common cockle (Cerastoderma edule) reveals a major QTL

controlling shell color variation. Sci Rep 12, 16971 (2022). https://doi.org/10.1038/s41598-022-21214-3



https://www.nature.com/articles/s41598-022-21214-3

ANALISE DE DATOS -OMICOS CON R

O SNPs significativamente asociados aos
fenotipos de cor e patron da cuncha.

[ Identificacion xenes candidatos.
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[ Berberecho (Cerastoderma edule)

O Paquete de R: {rMVP}
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ANALISE DE DATOS -OMICOS CON R
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1 Patrons de expresion diferencial (ARN) de xenes de interese entre xuvenis e adultos.

O Coello (Oryctolagus cuniculus)

O Paquete de R: {Pheatmap}



ANALISE DE DATOS

21

-OMICOS CON R

1. Quiescent/Low (Qui)

2. Repressed Polycomb (Repr)

3. ATAC island (ATAC_ls)

4. Weak active enhancer (EnhAWK)

5. Flanking active TSS without ATAC (TssAHet)
6. Strong active enhancer (EnhA)

7. Weak repressed Polycomb (ReprWk)

8. Weak transcribed at gene (TxFInkWk)

9. Strongly active promoters/transcripts (TssA)

10.F Bivalent/poised TSS (TssBiv) 1

Emission
Parameters

1
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3
4
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7
8
9
0

ATAC

H3K27ac
H3K27me3

H3K4me3

—_—

OOWASNONH WN —

State (Fold)
Enrichment

Genome %

turbotExon
turbotGene
turbotTES
turbotTSS
turbotTSS2kb

—

State (Fold) Enrichment around TSS

OOWAOSNDONH WHN —

 Modelo de estados da cromatina para o ril de rodaballo.

[ Rodaballo (Scophthalmus maximus)

O Paquete de R: {segmenter}




ANALISE DE DATOS -OMICOS CON R

Species

Genome Size vs TE content

Hucho hucho -
Oncorhynchus tshawytscha -
Salmo trutta -
Sinocyclocheilus rhinocerous =
Cyprinus carpio -
Fundulus heteroclitus =
Oreochromis niloticus -
Sander lucioperca =
Astatotilapia calliptera -
Pundamilia nyererei -
Labrus bergylta -

Poecilia formosa -

Seriola lalandi -
Kryptolebias marmoratus =
Seriola dumerili -
Mastacembelus armatus -
Cyclopterus lumpus -
Scophthalmus maximus =
Anabas testudineus -
Paralychtis orbygnanus =
Echeneis naucrates -
Cynoglossus semilaevis -
Gasterosteus aculeatus -
Betta splendens -
Takifugu rubripes -
Tetraodon nigroviridis =

1
2.5 2 1.5 1 0.5 0 5 10

. Genome (Gb) . %TEs
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1 Relacion entre o tamano do xenoma de
peixes planos e o0 seu contido de
transposons.

[ Peixes planos (Orde Pleuronectiformes)

O Paquete de R: {ggplot2}
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