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Contexto
O desenvolvimento atual da área de estudos responsáveis pela saúde e características dos organismos vivos, como a biologia, a medicina e a veterinária criou espaço para campos científicos cada vez mais específicos e fundamentais no estudo da formação das características e traços dos animais, inclusive do ser-humano. Dentre eles o estudo de marcas genéticas associadas a alguma doença, ou que predispõem certas características.
O estudo que abordaremos em nosso trabalho será o Genome-wide association studies (GWAS) que são usados para identificar os fatores genéticos comuns que influenciam na característica de traços de forma geral, e de doenças.

O GWAS são análises comparativas de todo o genoma de um grupo de indivíduos com característica comum, frente a uma população que não possui essa característica. Normalmente o grupo de estudo será formado por indivíduos que sofrem de uma doença comum. Este método é conhecido como caso-controle, no qual a análise da população que contém certo traço (caso) é comparada em relação aos genomas da população que não possui este traço (controle). As comparações se realizam sobre os SNPs, Polimorfismos de Nucleotídeo Simples, que são considerados a maior fonte de variabilidade genética em uma população. 

O GWAS tornou-se rapidamente um método padrão para a descoberta de gene responsável pela doença. Principalmente porque estudos de GWAS indicam que, para a maioria das doenças, apenas algumas variantes comuns são as causas. [Cantor, 2010] 
Está área de estudo tem sido aplicada as mais variadas áreas, como por exemplo, análise de produção, doença e reprodução de animais em busca de um maior conhecimento, controle e otimização da criação de animais. [Cole, 2011]. Está é, portanto, uma área de estudo atual e aplicável aos mais diversos campos.
Objetivos

Este trabalho de graduação tem como objetivo o estudo e análise de dados reais de todo o genoma de uma população, através de uma ferramenta estável na área de pesquisa do GWAS, o PLINK.

A proposta de estudo do GWAS criou novos desafios computacionais, sobretudo por trabalhar com comparações baseadas em análises estatísticas em uma grande quantidade de dados. O PLINK, um software grátis de código aberto C/C++ com foco na análise de dados genótipo/fenótipo, executa bem com grande quantidade de dados e foi desenvolvido para dar suporte às comparações necessárias nesse tipo de pesquisa. Ele foi desenvolvido por um consórcio entre os seguintes centros de pesquisa: Center for Human Genetic Research (CHGR), Massachusetts General Hospital (MGH), e the Broad Institute of Harvard & MIT. [Purcell, 2007]
Cronograma
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	Março
	Abril

	Levantamento bibliográfico
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	Conhecer PLINK usando dados simulados
	
	
	
	
	
	X
	X
	X
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	Usar PLINK em análises e testes dos dados reais
	
	
	
	
	
	
	
	X
	X
	X
	X
	
	
	
	
	
	
	

	Possível alteração no código do PLINK de acordo com necessidade das análises
	
	
	
	
	
	
	
	
	X
	X
	X
	X
	X
	X
	X
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	Escrita do Relatório Final
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	Elaboração da apresentação
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	X
	X
	-
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