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Introdugao

O software Rbio é um software gratuito desenvolvido pelo Prof. Leonardo Lopes Bhering
(http://lattes.cnpq.br/0174372765974716) da Universidade Federal de Vicosa UFV. Teve seu inicio em agosto de
2016 e sua primeira versdo langada em outubro de 2016. Quaisquer duvidas e questionamentos podem ser
tirados junto ao e-mail: leonardo.bhering@ufv.br.

Trata-se de um software gratuito, portanto, sua distribuicdo e instalacdo podem ser realizadas por qualquer
pessoa, sem necessidade de autorizagdo prévia para isso, desde que tenham o Sistema Operacional Windows em
seu computador.

E um software que utiliza o software R (https://www.r-project.org) como ntcleo, necessitando deste instalado no
computador para que as anadlises do Rbio sejam processadas. Sendo assim, a maioria dos scripts internos do Rbio,
sao rotinas que utilizam o R para processamento. O software R por sua vez é um software cddigo fonte aberto e
gratuito. Portanto o conjunto Rbio + R podem ser usados por todos usudrios que possuam sistema operacional
Windows.

O download e atualizagdo do Rbio sdo feitas via site www.biometria.ufv.br, que é o site do laboratério de
biometria da UFV onde, em parceria com demais laboratérios pertencentes a rede Biodata
(http://www.ufv.br/dbg/biodata.htm), foi desenvolvido o aplicativo.

O software é de facil utilizacdo, contendo exemplos para todas as andlises que sdo possiveis de serem realizadas.
Além disso, o usudrio tem a opgao de ver os Scripts utilizados, fazendo com que seja possivel editar os scripts do
programa obtendo assim um script personalizado para cada usuario, tornando-o um programa diferente, sendo
uma excelente ferramenta para ensino de programacgado no R, uma vez que varias fungdes, loops, carregamentos
de pacote, impressdo de textos e outras estratégias sao usadas para os procedimentos. Realiza ainda andlises
biométricas Uteis em programas de melhoramento, ecologia, e outras areas das ciéncias agrarias e bioldgicas.

Instalagdo e Atualizagdo

Para Atualizacdo do Rbio ja existente no computador, deve-se inicialmente desinstalar a versdo anterior. Para isso
va em painel de controle - Adicionar e Remover programas. Selecione o software Rbio que sera desinstalado. A
partir dai basta seguir os passos a seguir para a nova instalagao.

Para instalacdo do Rbio deve-se seguir os passos descritos a seguir:
Passol: Baixar o R

Passo2: Instalar o R

Passo3: Baixar o Rbio

Passo4: Instalar o Rbio

Para usuarios que ja possuam o R instalado no

computador ndo é necessario  baixar f_s"‘“_"”“"“’ &J
novamente, podendo proceder os passos 3 e 4. Kjgvu iUN:RDD S Ll ; . :
X Favoritos 2 Nome Data de modificag...  Tipo Tamanho
Passol: Baixar oR 1‘2;3:‘:‘1’:“"““ 15/ R-3L0-vin L0S/40847 Aplicative 54964 KB
% Dropbox =
O download do R (aproximadamente 70mb) é a——
realizado na pagina oficial do Projeto R, através || _ ...
do link: https://cran.r-project.org/mirrors.html, jfm“:g“;j““
onde pode selecionar a URL do seu pais. o e
Selecione "Download R for Windows" e logo em —
" install R for the first time", para descarregar a o [ .
versao mais recente de R. Assim que clicado no S
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link uma janela ird se abrir, para que o arquivo contendo o R

seja salvo.

Passo2: Instalagao do R

Para instalacdo do R basta o usuario seguir os passos
sugeridos como default do programa. Na figura abaixo estd
a tela inicial do processo de instalagao do R versao 3.1.0.

Passo3: Baixar o Rbio

O download do Rbio (aproximadamente 2.5mb) é realizado

através do link:

http://www.biometria.ufv.br/wp-content/uploads/Rbio.rar

R

-
ﬁ! R for Windows 3.1.0 - Programa de Instalagéo

[E=REERT)

3.1.0

computador,

antes de continuar.

Bem-vindo ao Assistente de
Instalacéo de R for Windows

Este Assistente instalara R for Windows 3.1.0 no seu
E recomendado que vocé feche todos os outros aplicatives

Clique em Avangar para continuar, ou em Cancelar para sair
do Programa de Instalacio.

Cancelar

O usuario baixarad o arquivo Rbio.rar , que devera ter seus
arquivos extraidos apds o download. Uma vez extraido existirdo os seguintes arquivos:

<

| _Rbio
E | Application Files
|| INSTALAGAQ
g F Rbio
lﬁuﬁ ‘ﬂ‘» setup

Passo4: Instalacao do Rbio

Apos download, o usuario devera clicar |
F

no arquivo “setup” mostrado na imagem
anterior. O processo de instalagdo é

@\.,/"lﬁ » Computador » Disco Local (C2) »

Organizar «

. Favoritos
B Area de Trabalho

rapido. O usuario devera ainda copiar para o “c:\” a pasta: _Rbio

Desta forma ficara:

Esta pasta _Rbio contém os arquivos
exemplos que o software usard, além de
uma pasta “Output” que estard vazia, mas
0 usudrio ndo deve deletd-la pois esta
recebera arquivos durante o
processamento das analises.

Seguido estes 4 passos o Rbio estara
instalado em seu computador e ja podera
ser utilizado.

Uma observagdo importante é que caso
aconteca no processo de instalagao
aparecer uma mensagem de erro
informando que nao foi possivel encontrar
o arquivo “c:\ program files\R” é sinal que
0 usudrio ndo possui o R instalado no
computador. Esta mensagem pode

Compartilhar com

Gravar

v » Este Computador » Disco Local (C:) » _Rbio

MNome

Output
|=| dados
|=| dados2
|=| dadoscorre
=] dados
|=| dadosD2
|=| dadosD3
|=| dadosD4
|=| dadosD3
\=| dadosD6
\=| dadosD7
|=| dadosD2
|=| dadosD9
|=| dadosD0
=] dadesD11
|=| dadosD12
|=| dadosD13

| AadaclA

Data de moedificag...

2016 14:38

[INAR 1448

Tipo

Pasta de arguivos
Documento de Texto
Documento de Texto
Documento de Texto
Documento de Texto
Documento de Texto
Documento de Texto
Documento de Texto
Documento de Texto
Documento de Texto
Documento de Texto
Documento de Texto
Documento de Texto
Documento de Texto
Documento de Texto
Documento de Texto

Documento de Texto

Marirnanto da Tawvbn

s

Mowva pasta

Mome

/| _Rbio

Tamanho

TKB
5KB
2KB
1KB
1KB
1KB
TKB
1KB
TKE
TKB
1KB
1KB
1KB
2KB
2KB
TKB
7 KR
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aparecer também quando o usuario tentar rodar o Rbio, ja sabendo, portanto que ele ndo seguiu os passos
corretos para a instalagao, devendo fazé-lo.

O Software Rbio

A interface do Rbio pode ser vista abaixo, com os seus diferentes médulos constituintes:

L Rbio: Biometria no R

Sobre  Estatistica Basica

Biometria - 5 anes
E=

IXNCBIOMETRIA DDA

LABDRATORIO DE BIDMETRIA

AMOVA  Multivariada

(o] & w5

Mao-Paramétrico  Biometria  Bicinformatica  Utilitdrios  Ensino

BIOMETRIA NO R

Bhering, L L. Rbio: A Tool For Biometric And Statistical Analysis Using The R Platform.

20D BIODATALS Crop Breedinag and Applied Biotechnology, v.17: 187-190p, 2017. Download
g E Sk Rbio download
L Rbio: Biometria no R =] @ (==

Para Selecionar 0 idioma Sobre  Estatistica Basica | ANOVA | Multivariada MNao-Paramétrico  Biometria  Bioinformdtica  Utilitérios  Ensino
preferido, clique em uma das Lo ID

. . . Blocos casualizados (DBC) 3
bandeiras no canto inferior Eatoril ,
esquerdo. Rbio esta Parcela Subdividida ,
disponivel em portugués, Hierérquico
inglés e espanhol. Latice

Quadrado Latino (DQL)

A fim de ilustracdo de como o
usudrio deve proceder para
realizar as analises. Considere

Blocos Aumentados
AMNOVA desbalanceada
Modelos Mistos
AMNOVA e Regressdo

Ho

IANOR

Teste de Médias 3

Biometria - 5§ anos
EET

IXIXBIOMETRIA DA

pegiomerrin  Bhering, L.L. Rbio: A Tool For Biometric And Statistical Analysis Using The R Platform
Crop Breeding and Applied Biotechnology, v.17: 187-190p. 2017. Download
Rbio download

2%

BT
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uma analise de variancia no delineamento inteiramente casualizado (DIC):

8 Rbio: ANOVA DIC -
1- Exemplo  Limpar Tela — 7

Arquivo de Entrada

|C:\_Rbio\dados txt ] Procurar

3 _‘ [ Sim: Arquivo possui nome das varidveis na primeira linha 12 -[xj

[4 Calcular parametros genéticos

Abrir

Pacote BxpDes

[] Duncan [J snk
10‘ [JLsD O sk

l
i

Arquivo de Saida

4‘ [C:\_Rbio\Output\dados_OUTPUT _anova et | | Abir Arquivo

128 [x] [w]
1 1‘] C:\Program Files\R\R-3.3.1\bin\x64\R exe

Abir Pasta

Teste de Médias Disponiveis:

=9

@6

O formulario acima apresenta as seguintes opgdes para o usuario:

1. Exemplo

Cada procedimento possui um exemplo para que o usuario possa verificar como deve ser feita a tabula¢do dos
dados. Apds clicado em “Exemplo” O Arquivo de entrada (dados) e o nome do arquivo de saida

(dados_Output_anova) serdo definidos como outras op¢des do formulario.

Outra observagdo é que o nome do diretdrio e arquivo de entrada ndo podem ter espagos, nem acentos ou “¢”,

pois n3o sdo reconhecidos pelo R, por exemplo: “c:\minha tese\dados ano 1.txt”. Este nhome n3o é aceito devido
aos espacos. Portanto o usuario deverd excluir os espacos ou colocar, por exemplo “_”, de forma que o nome

fique: “c:\minha_tese\dados_ano_1.txt".

-

Caso o usudrio ndo esteja usando o exemplo " dados - Bloco de notas

=)

e vai utilizar um conjunto de dados préprios, Arquivo  Editar Formatar  Exibir  Ajuda
ele deverd clicar na opgao “Procurar” e fTrat Rep DAP Altura -
selecionar o arquivo de interesse para % % %g'j' %g%
chamar para a analise. 2 1 23.2 17
2 2 22.6 15.4
3 1 18.8 13
3 2 19.4 15

2. Abrir (arquivo de dados)

Ao clicar nesta opgdao o usuario verd o
arquivo de exemplo. Veja ainda que este
arquivo possui na primeira coluna 3
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tratamentos, na segunda 2 repeticOes, e 2 variaveis a serem analisadas (DAP e Altura).

E importante salientar, que o arquivo de entrada, devera estar com simbolo decimal “.” (ponto), e com extensdo
.txt ou.dat. E recomendavel usar o bloco de notas. Caso os dados estejam no Excel, recomenda que seja copiado
os dados da planilha e colado no bloco de notas, e a partir deste arquivo .txt realizar as analises. A excecdo é feita
ao procedimento de bioinformatica em que o arquivo de entrada deve estar no formato_.fasta.

3. InformagBes complementares

Verifica-se que neste arquivo de exemplo a primeira linha sdo os nomes das colunas. Esta informacdo é
importante, pois o usudrio terd que escolher a opgdo “Sim. Arquivo possui nome das variaveis na primeira linha”.
Caso o arquivo ndo possua este cabecalho na primeira linha, a op¢do devera ser desmarcada. Além, o usuario
deverd escolher se deseja que o Rbio calcule também os parametros genéticos, como herdabilidade, variancia
fenotipica dentre outros, para isso basta marcar a opgado “calcular parametros genéticos”.

4. Arquivo de saida

Ao selecionar o arquivo de entrada automaticamente o Rbio produz o nome do arquivo de saida, na mesma pasta
do arquivo de entrada, com a palavra OUTPUT no arquivo. O arquivo de saida é um arquivo em .txt que o usudario
podera ver ou salvar com outro nome caso deseje.

“, n

O usuario podera notar que no arquivo de saida, ndo haverd palavras com “¢” ou qualquer tipo de acentuagdo “~,
*, A, ~” pois estes ndo sdo reconhecidos na transi¢do Rbio/R e sairiam sem formatac&o.

5. Processar (analises)

Ao clicar em processar ocorrerd a analise. Abrird uma tela preta que fechara assim que as analises tiverem sido
processadas, portanto esta tela € a informagao [ i oimrur smorm - Bloco de ot =)
pro usudrio de quando terminou O |[Amuve Editer Formatar Edbir Ajuda

processamento sendo possivel abrir a saida. ' =

S0
Procedimento: ANOVA -DIC . i
Laboratorio de Biometria www.biometria.ufv.br

i i Autor: BHERING, L.L. email: leonardo.bhering@ufv.br
6. Abrir arquivo putor AR

Finalizado o processamento dos dados o usudrio |[?2t2 da Analise: Fri sep 23 15:10:43 2016
pode ver os resultados salvos no arquivo .txt. Na

figura pode perceber um exemplo de saida. O |[|-.___ ANOVA:
. , . Df Sum Sq Mean Sq F value Pr(>F)
programa liberard um cabecgalho informando o ||trat 15.29  7.647  52.14 0.00468 **
. . Residuals 3 0.44 0.147
nome do procedimento, quando que ele foi |[|--- |
. . Signif. codes: 0 '***' 0.001 '**' 0.01 '*' 0.05 "." 0.1 ' ' 1
implementado no Rbio e a pessoa que fez o
--Interpretacao:

script para tal andlise. Abaixo vem a informagdo ||p-value < 0.05: significativo a 5% (*)- Rejeita HO a 5%

HO: Efeito fixo: Medias dos efeitos sao iguais
Data da Analise. Esta é uma informa(;éo muito HO: Efeito aleatorio: Componente de variancia do efeito igual a 0
————— Estatisticas Gerais:

importante para que o usudrio perceba se o
Rbio acaba de fazer andlise ou abriu algum ||ledi2 Seral; 20,73333

. . z Minimo: 18.8
arquivo anterior. E fundamental que o autor ||waximo: 23.2
feche esta tela ou salve com outro nome, para ||~ ]
————— Parametros Geneticos:

realizar uma andlise do mesmo arquivo no ||variancia Fenotipica (media): 3.823333
variancia Genotipica (media): 3.75

mesmo procedimento. Caso esta tela esteja |[variancia Ambiental (media): 0.07333333
Herdabilidade % (US: media da familia): 98.08195

i i Ali Correlacao Intraclasse % (US arcela): 96.2361
aberta, o Rbio tenta realizar a nova analise, mas e acay e R us s Parcela); o8 aas

ndo consegue imprimir sua saida no arquivo de }}ﬁﬁﬁgcgfﬁggf 0 9909833 |
saida, gerando um arquivo ndo verdadeiro, ‘ G
portanto, sempre que proceder a uma analise

confira a data e hora que esta foi realizada. Além disso, virdo todos os resultados da respectiva analise, e no caso
da Anova em DIC, vem a interpretacdo da analise de varidncia, teste de normalidade e homogeneidade de

variancia.




SOFTWARE Rbio - BIOMETRIA NO R

Procedimento: ANOVA desbalanceada e balanceada
Laboratorioc de Biometria www.biometria.ufv.br

Autor: BHERING, L.L. email: leonardo.bhering@ufv.br

Figura A

Data da Analise: Fri Sep 30 15:18:86 2016

Anova: Desbalanceada e balanceada

Anova: Delineamento Inteiramente ao acaso $variavell$variavell$” Analysis of va
discrepant 3.9000%variavel2fvariavel2?” Analysis of wvariance™ df ty
11 device 1 » proc.time() wusudric sistema decorrido 1.57

RB:O

Data da analise: Fri Sep 30 15:18:06 2016

aAnova: Desbalanceada e balanceada

Anova: Delineamento Inteiramente ao acaso

Svarijavell

Svariavell$ analysis of variance’

type I 55 mean square F value p>F
1.6171 0.8086 4.4921 0.0949

0.1800 - -

Figura B

treatments 2

residuals 4 0.7200

Svariavell$means
treatment mean standard.error tukey snk duncan t scott_knott
1 2.0 0.2449 a a

1
2 2

1.9 0.3000 a a ab ab a

3 3 0.9 0. 2000 a a b b a
Svariavell§ Multiple comparison test’

pair contrast p(tukey) p(snk) p(duncan) p(t)
11-2 0.1 0.9642 0.8090 0. 8090 0.8090
21 -3 1.1 0.0972 0.0872 0.0498 0.0468
32-3 1.0 0.1573 0.0779 0.0779 0.0779
[P A eI S PR

Dependendo do pacote utilizado o usudrio pode deparar com uma saida ndao formatada. Quando isso acontecer
existe duas opg¢Oes sugeridas ao usuario. A primeira de exportar a saida para o Word (ver item 12), desta forma a

saida saird corretamente formatada.

Alternativamente, se ndo tentarmos abrir no bloco de notas e sé observarmos no painel de visualizagdo do

Tamanho

KB

e

MNome Data de modificag..  Tipo
'j dadesD1_OUTPUT_anovaD 30/09/2016 15:07 Arquive DAT
|_1 dadosD1_OUTPUT _anovaD 30/09/2p1c2can — —
Er dadesD1_OUTPUT_anovaD_graficos Abek
Ij 22z Script Imprimir
Editar
™ Cenvert to Adobe PDF
& Combine supported files in Acrobat...

Verificar com o Windows Defender...

Abrir com

g Adicionar para o arquivo...

g Adicionar para "dadosD1_OUTPUT _anowvaD.rar"

g Comprimir & enviar por e-mail..

E Comprimir para "dadosD1_OUTPUT_anovaD.rar" e enviar por e-mail

Restaurar versdes anteriores

> mj Bloco de notas
E4] Microsoft Visual Studio 2015
5] WordPad

=
Ej Pesquisar a Loja

Escolher outro aplicativo

Enviar para

Windows o que consta no arquivo ele estard formatado corretamente. Note que a saida

corretamente formatada, enquanto a da Figura A ndo.

>
da figura B estd

Nestes casos, excepcionalmente, é sugerido ao usuario abrir o arquivo de saida no WordPad que a saida estara
como desejado. Para isso basta que o usuario cliqgue com o botdo direito do mouse no nome do arquivo de saida

salvo, e escolher a opgdo “Abrir com” e selecionar WordPad.
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Exemplo  Limpar Tela | Ver Script

Arquivo de Entrada

C:\_Rbio\dados txt
Sim: Arquive possui nome das varidveis na primeira linha
Calcular pardmetros genéticos

Processar

Arguiva de Saida
C:\_Rbio"Output\dados_OUTPUT _snova b

C:\Program Files\R\R-3.3.1%bin'x64\R.exe

FPacote BpDes

Procurar

Abrir

Teste de Médias Disponiveis

¥ Tukey [ LSDB

[] Duncan  [C] SNK
[ LSD [ sk

[
| zz2_Script - Bloco de notas -

3 e

Arquivo  Editar Formatar Exibir Ajuda

cat("SOFTWARE Rbio - BIOMETRIA NO
cat("Procedimento: ANOVA -DIC","\n")

cat("Data: 08/201 n")

cat("Laboratorio de Biometria www.biometria.ufv.br","\n")

cat("Autor: BHERING L.L. email: leonardo.bhering@ufv.br”,"\n") 7, Ver Scrlpt

cat("Data da Analis
Trat<-as.factor(X[,1])
[lcol_inicial<-3

for (i in col_inicial:ncol (X))

cat(

dﬂeo ;;\;:5.. R R AR AR AR AR AR AR AR AAD

Ap6bs clicar no botdo processar a opgao “ver Script” vai
ficar habilitada. Neste momento o usuario podera ver o

m

cat

cat%EEVariave] S, T colnames GO [T, script do R que foi utilizado para realizar a analise. Dessa

cat(™\n"
|lcat("----- ANOVA: ", "\n")
saida<-aov(X[,i]l~Trat)
print(summary(saida))
cat("\n")
cat("--Interpretacao:

cat("--—--","\

[[cat("\n")

glTrat<- summary(saida)[[1]]
glRes<- summary(saida) [[1]1][
qmTrat<- summary(saida)[[1]]
qmRes<- summary(saida) [[111[

M= M

0™y
Jlcat("p-value < 0.05: Significativo a 5% (*)- Rejeita HO a 5%","\n")
cat("HO: Efeito fixo: Medias dos efeitos sao iguais ","\n")

| cat("HO: Efe:ivto"%'leator'ic: Componente de variancia do efeito igual a @ SCFipt basta SaIVé'lo com o nome de interesse que pOde
n

1,1] # GL Trat
i3 e no menu principal ir em “Utilitarios” e na opgdo “Rodar
,3] # QM Res

forma o usuario podera constatar como foi declarado
tudo para a analise, como também serd possivel que ele
edite o script para roda-lo no R. Caso ele modifique o

ainda usar o Rbio para processar este novo script, basta

ngen<- glTrat +1
nrep<- (glRes/ngen)+1

— - i .’ -
- ‘e - -

8. Instalar pacote

Toda vez que alguma
andlise necessitar de um
pacote do R para realizar
haverd esta op¢dao no
formulario. O nome do
pacote estard logo acima,
nesse exemplo o ExpDes.
Se o0 usuario ja possui tal
pacote instalado no
computador nao é
necessaria a instalacgdo,
caso contrario, o usuario
clica em instalar pacotes
gue o Rbio se encarregara
de proceder a instalagdo
daquele pacote

H script R”.

|- Rbio: Biometria no R ol = |5

Sobre  Estatistica Basica AMOVA  Multivariada  MN3o-Paramétrico  Biometria  Bioinformadtica | Utilitarios | Ensino

Rodar Scripts R
Exportar Excel
Tabelas de Médias
Rbio: Atualizagdo
Rhbio: Tutorial

R: Download

| R: Instalar Pacotes

Qual teste estatistico usar

L]
5 Diagndstico de Multicolinearidade
o S < BIOMETRIA NOR

Biometria - 5§ anos
==

DXXBIOMETRIADA]

LasoraTORIo oE slomeTrin  Bhering, L.L. Rbio: A Tool For Biometric And Statistical Analysis Using The R Platform m

23BIBIODATAD S Crop Breeding and Applied Biotechnology. v.17: 187-190p. 2017. Download
e the net Rbio downloa
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necessario. Vale lembrar que, para

instalacdo de pacotes é necessario | % Rbio: PacotesR - X
o download do mesmo, portanto é
necessdria conexao com a

Selecione o pacote para Instalar

internet. [ Selecionar tados Instalar [] Limpartodos
A-E F-J K-0 P-T u-Z
= H [ ExpDes [] fBasics 1 muttcomp [ mBLUP
OUtfa. OPgao eX|Stente_ F_Jara ° O e1071 [ GGEBiplot [ mass [ ScottKnott
usuario € no menu principal do [ agricolae [] HapEstxxR [ Ime4 [ plantbrseding
. . ~ “ T on ” |:| ape |:| nortest |:| seqinr
Rbio, ir na opgdo “Utilitarios” e [ cea [ imtest [ agraph
clicar em “R: Instalar pacotes”. No [ bioconductar [ mwn [ RvAideMemoirs
;. . . [ bictools
formulario acima, ird aparecer a [
op¢do de todos os pacotes E:::‘;SC
utilizados no Rbio. O usudrio, se [ BGLR

desejar pode selecionar todos e
instala-los de uma Unica vez.

Em alguns casos excepcionais a
instalacdo dos pacotes via Rbio

pode nao ter sucesso por motivos ainda desconhecidos. Neste caso abra o R instalado no computador, va na aba
“pacotes” e dentro dela em “instalar pacotes”. Basta o usuario instalar o pacote de interesse.

9. Opgdes de analises

Diversas analises podem ser feitas nos diferentes procedimentos. Neste, particularmente, é possivel ja realizar os
testes de médias para as fontes de variagao que forem significativas na analise de variancia. Esta é uma opgao do
pacote ExpDes. Portando basta que o usuario selecione a opgdo do teste desejado que ao clicar no botdo de
processar sera realizado este teste.

10. Processar (analises opcionais)

Similar ao item 5, este realizard o processamento dos dados, porém, neste caso o processamento serd feito
considerando as opgdes do pacote ExpDes.

11. Trilhado R

Este é um item muito importante no Rbio. Todos os formularios do Rbio, com excecdo, do formuldrio inicial, terdo
esta opc¢do. Nela é possivel o usudrio ver a versdao do R que estd instalado no computador. Caso ndo aparega nada
é sinal que ndo existe o software R instalado, portanto ndo sera possivel proceder as analises. Sendo assim, esta é
mais uma possibilidade de verificar a existéncia do R, e que o Rbio esta o reconhecendo.

12. Integragao com Microsoft Office

Os icones de Excel e Word existentes sdo para que os arquivos de entrada e de saida possam ser
exportados para esses editores de dados e textos. Isso facilita ao usudrio para que possa editar os conjuntos de
dados de entrada de forma rapida e facil, como salvar uma saida ja formatada no Word ao invés de utilizar apenas
o bloco de notas.

11



Rbio Tutorial - ENGLISH

Introduction

Rbio is a free software, developed by Leonardo Lopes Bhering (http://lattes.cnpg.br/0174372765974716),
professor at Federal University of Vigosa (UFV), Minas Gerais - Brazil. Rbio was created in August 2016 and its first
version was launched in October of 2016. Questions or suggestions can be sent to the email:
leonardo.bhering@ufv.br.

Its distribution and installation can be performed by anyone, without prior authorization. The core of Rbio is the R
software (https://www.r-project.org), therefore, R must be installed for Rbio's analysis be processed. As the R
software is free and open access, the Rbio + R set can be used by all users who own the Windows operating
system.

The RBio’s download and update are made on the site www.biometria.ufv.br, which is the page of the biometrics
laboratory of the UFV, where the software was developed and this lab is part of Biodata network
(http://www.ufv.br/dbg/biodata.htm).

The program is practical, functional and easy to use. Two important advantages and also they are the main
features of Rbio are: there are examples for all the proposed analyzes and the user has the option to view and to
edit the developed scripts, making it possible for each user to create custom scripts. The editing option makes
Rbio an excellent tool for learning programming in R, since several packages, functions, loops, text printing and
other strategies are used in the scripts. Rbio turns biometric analysis useful for breeding programs, ecology and
other areas of agricultural and biological sciences.

Setup and Update

For the Rbio’s installation the user should follow the steps described below:
Step 1: Download the R software

Step 2: Install R

Step 3: Download the Rbio software

Step 4: Install Rbio

For users who already have R installed in their computer, it is not necessary to download R again, and
consequently they are able to follow steps 3 and 4.

Step 1: Download R & sahorcomo ' ' |
(/\J’l i » LEONARDO » Downloads ~ [ 42 ]| Pesquisar Downloads 3

The R’s download (~70mb) is done Organizar = Nova pasta =- @

in the official homepage of R- X Favoritos * Nome Date de modificac... Tipo Tomanho

project: https://cran.r- B Area de Trabalho 35 R-31.0-win 13/05/2014 0847  Aplicativo 54.964 KB

project.org/mirrors.html. You ;E:b‘d |

should Choose your preferred CRAN &EWD

mirror, then select "Download R for

Windows" and "install R for the first “jf,'tmt

time" to download the Ilatest ?‘:;3::

version of R. Accessing the link, a H videos

Nome: | ERTENR .

Tipo: [Apphcat\on 'I

+ Ocultar pastas Salvar Cancelar

window will appear similar to that
shown in the following figure. Save
the setup of R.
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RBiC

-

Step 2: |nSta "ing R ﬁ’ R for Windows 3.1.0 - Programa de Instalagio l — X

Bem-vindo ao Assistente de
Instalacdo de R for Windows
3.1.0

For R’s installation, the user should follow the steps
suggested by the software. The next figure is an example of

the window in the installation process for R version 3.1.0. Este Assistente instalard R for Windows 31,0 no seu

computador.

E recomendado que vocé feche todos os outros aplicativos
antes de continuar.

Clique em Avancar para continuar, ou em Cancelar para sair
do Programa de Instalagio.

Step 3: Download Rbio

The Rbio’s download (~1mb) can be done through the link:
http://www.biometria.ufv.br/wp-

content/uploads/Rbio.rar. Download the file Rbio.rar and
extract its contents. Extracted files: L
| Roio <um—
ﬁ | Application Files
 INSTALAGAD

gy % Rbio

'.HEM ‘\°‘~ setup
Step 4: Installing Rbio —_——

@uvlﬁ » Computador » Disco Local (C2) »

The installation process is fast and

simple. Open the "setup" file as shown in Organizar * Compartilhar com Gravar Mowva pasta
the previous image. Then, copy the | 4%k Eavort = Nome
folder "_Rbio" to the local disk "c:\". It is oL el lies

shown next figure: B Area de Trabalho | _Rbio

The _Rbio folder contains the examples files and an "Output" folder, which will be empty. The user should NOT
delete the "Output" folder, because it will
receive the ﬁles When the analySiS iS v » Este Computador » Disco Local (C:) » _Rbio

-

running. Nome Data de modificag.. Tipo Tamanho
. . Output 29/10/201613:52  Pasta de arquivos
Following these 4 steps the Rbio program ik B e :
. . |=| dades 2 16 15:24 Documento de Texto TKB
will be installed and ready to use. B dados2 16/09/201618:41  Documento de Texto SKB

16 11:09 Documento de Texto 2KB
/2016 13:38 Documento de Texto 1KB
16 13:39 Documento de Texto 1KB
/2016 13:39 Documento de Texto 1KB
16 14:04 Documento de Texto 1KB
/2016 14:06 Documento de Texto 1KB
16 14:17 Documento de Texto 1KB
16 14:19 Documento de Texto 1KB

To update Rbio you must uninstall the jj:jz:;"e'

previous version as described next: GO t0 5 yadosn2 .
the control panel - Programs and features [ dadesp: 3
and select the Rbio software that will be  El dadesD4 3
uninstalled. Then follow the installation - %%

) R |=| dadosD&
steps mentioned above to install the new = ;4007

Rbio version. [E dadosDe 0161422 Documento de Texto 1KB
|=| dadosD3 16 14:25 Documento de Texto TKB

Important!: If an error message appears in = gadosni0 30/09/2016 1426 Documento de Texto KB
the installation process, informing that the £ dadesD11 30/09/2016 16:34 Documento de Texto 2KB
file "C:\program f”es\R" could not be found, \=| dadosD12 30/09/2016 14:36 Documento de Texto 2KB
3 16 14-28 q{

it means that the user does not have the R - 17" S -

program installed on the computer. This message may also appear when the user tries to run any procedure in
Rbio. Therefore, the correct installation steps must be followed.
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Rp:O

The Rbio Program

The Rbio interface and its different modules are shown in the following figure:

P "~

L. Rbio: Biometria no R o] @ [

About  Basic Statistics  AMOVA  Multivariate  Mon parametric Biometry  Bicinformatics  Tools  Teaching

RBiC

BIOMETRIA NOR

Biometria - 5 anes
EE=

IDXIBIOMETRIADAA

LABRDRATORID BE Biomermia  Bhering, LL. Rbio: A Tool For Biometric And Statistical Analysis Using The R Platform. m

9y i Crop Breeding and Applied Biotechnology, v.17- 187-190p. 2017. Download
. *’(E]ﬂp”ﬁfﬁ Rbio download

To select the preferred language, click on the one flag in the bottom left. Rbio is available in Portuguese, English
and Spanish.

L Rbio: Biometria no R o] B |3
About  Basic Statistics | ANOVA | Multivariate ~ Mon parametric  Biometry  Bioinformatics Tools  Teaching
| Completely Randomized Design (CRD)
For the user Randomized blocks design (RBD) 3
. Factorial >
understanding, the . .
i Split plot Design 3
procedures for an analysis P
of variance in completely Lattice )
randomized design (CRD) Latin Square '
are shown below. Zugmentedblock
) ANOVA for Unbalanced data i
Mixed Models
AMNOVA and Regression PR
Multiple Comparison tests 3
Biometria - § anes
EE=
l“!“nEqullEl%l.&““Rm Bhering, L.L. Rbio: A Tool For Biometric And Statistical Analysis Using The R Platform.
BIODATADC S Crop Breeding and Applied Biotechnology. v.17: 187-190p, 2017. Download m
=thetaloat Rbio download
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After selecting "ANOVA" and then "CRD" a window will appear with the following options:

>

a5/ Rbio: ANOVA CRD o] @ =

lﬂ Example  ClearScreen  View Script _7

Input File

3 —  1 Yes. File has name of the variables in the first line 12 ‘ - 2

["] Genetic Parameters

Package: ExpDes
Muttiple Comparison Tests: -9
5 — S ) (nselpecose ] [Tue, [ LSDB
Duncan  [] SNK

10‘ ST # LSD sK

Output File

A VP
2w
1 lq C:\Program Files\R\R-3.3.1\bin\x64\R exe

1. Example

Each procedure has an example, so the user can verify how the data should be tabulated. After click on "Example"
will be defined the input file (data) and the output file name (dataOutput_anova) automatically, as well as other
options on the form.

The name of the directory and input file cannot have spaces, accents or "¢", because they are not recognized by R,
for example: "c:\my thesis\data year 1.txt". This name is not accepted due to the spaces between "data" and
"year" and between "year" and "1". Therefore, for example, the user should change the spaces for "_", so that the
name is: "c: \ my_thread \ data_ano_1.txt".

In case the user is not using the example and he uses his own data set, he should click on the "Search" option for
select the file of interest and then call the analysis.

2. open (input) | dados - Bloco de notas E‘E‘g

. . . . Arquive Editar Formatar Exibir  Ajuda
When the user clicks on this option he will Trat Rep DAP Altura }

see the example file. The example file has 1 20.4 20.2
three treatments in the first column, two % % %g 2 %?6
replications in the second one and then 2 2 22.6 15.4
two variables to be analyzed ("DAP" (DHC) g % %gg‘r E

and "Altura" (Height)).

Please note that the input file must have a
decimal symbol "." (dot) and .txt or .dat
extension. We suggest that the user may
use the notepad. If the data is in Excel, it is
recommended that the user copies the &
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data from the spreadsheet and pasted into the notepad and save in .txt extension before to perform the analyses.
The exception is made with the bioinformatics procedure, where the input file must be in .fasta extension.

3. Additional information

In this example file the first line is the columns names. This information is important because the user will have to
choose the option "Yes, file has names of the variables in the first line". If there is no header in the file, this option
must be unchecked. Additionally, the user may choose if Rbio should calculate the genetic parameters, such as
heritability, phenotypic variance, so on. To do this, select the option "Genetic parameters".

4. Output file

As standard, every time an input file is called, the output receives the same name followed by the word
“OUTPUT” and this file will be available in the same folder as the input file. The output file is a .txt extension that
the user can view or save under another name, if they desired.

The output file will have no words with "¢" or any type of accentuation "’,, A, ~", because these are not
recognized in the Rbio / R transition and would be unformatted.

5. Run (analysis)

The analysis will be performed when the user clicks on "Run". A black window will be opened and closed
subsequently, and it means that the analysis has been performed. Therefore, this window indicates to the user
when the analysis finished, making possible to open the output.

6. Open file

Once the data has been performed, the user can see the saved results in the .txt file. An example of an output can
be seen in the next figure. The software will )
j dados QUTPUT anova - Bloco de notas (5|

report in a header the name of the procedure, S — —
Arquivo Editar Formatar Exbir  Ajuda

when it was implemented in Rbio and the |j B

author’s names who wrote the script. Then, the ||sortware rbio - BIOMETRIA NO R

. . Procedimento: ANOVA -DIC

date that the analysis was performed is ||Laboratorio de Biometria www.biometria.ufy.br

. ) . . ) Autor: BHERING, L.L. email: leonardo.bhering@ufv.br
informed below. This information is very ||pata: 08/2016

important for the user to verify if Rbio has really ||pata da Analise: Fri sep 23 15:10:43 2016

mn

carried out the analysis or just opened some ||Variavel = 1 = A
previous file. To perform an analysis of the same ||_____ ANOVA:
file with the same procedure, it is advisable that |7 .« DF Sum 5q Mean 2q F value Proe) ..

the user should close this window or save with |[tesiduals 3 0.44 0.147

another name, because if this window is open,
--Interpretacao:

Rbio will try to perform the new analysis but it ||p-value < 0,05: significativo a 5% (*)- Rejeita HO a 5%
. . HO: Efeito fixo: Medias dos efeitos sao iguais
will not be able to prlnt the new output, HO: Efeito aleatorio: Componente de variancia do efeito igual a 0

generating a non-real file. Therefore, whenever || Eetatisticas Gerais:

i Media Geral: 20.73333
you carry out an analysis, check the date and |[Me & el i%

H H Minimo: 18.8
time it was performed. Maximo: 23.2

Signif. codes: 0 "#*=' (0.001 "**' Q.01 '*' 0.05 '." 0.1 ' "1

After the heading, the results of the respective ||_____ Parametros Geneticos:
. . . . vari ia F tipi dia): 3.823333
analysis are presented, for instance in this case ||Varioncia £enotipica (nedia): 3.82
. . . Variancia Ambiental (media): 0.07333333
of the Anova in CRD, the interpretation of the ||Herdabilidade % (Us: media da familia): 98.08195
. . . Correlacao Intraclasse % (US: parcela): 96.2361
anaIyS|s of variance, normal|ty test and Coeficiente de variacao Genetico (%): 9.339992
) . Razao cvG/cvE: 5.056499
homogeneity of variance are shown below. Acuracia rgg: 0.9903633 i

] 3
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Figure A Figure B
Data da analise: Fri Sep 30 15:18:06 2016
: Anova: Desbalanceada e balanceada
SOFTWAFE Rbio - BIOMETRIA HO R Anova: Delineamento Inteiramente ao acaso
Procedimento: ANOVA desbalanceada e balanceada $variavell
Laboratoric de Biometria www.biometria.ufv.br 5Vﬂr13V91155$”31YSﬂ5 of variance’ 1
Autor: BHERING, L.L. email: leonardo.bhering@ufv.br treatments 2 typf.élgi mean é?gggg F4yzg§f O.UgZ;
Residuals 4 0.7200 0.1800 - -
Data da Analise: Fri Sep 3@ 15:18:86 20816 $variavellSmeans
treatment mean standard.error tukey snk duncan t scott_knott
Anova: Desbalanceada e balanceada 1 1 2.0 0.2449 a a a a a
Anova: Delineamento Inteiramente ao acaso $variavell$variavell$” Analysis of va % % é:g g:gggg : : ag aE g
discrepant  3.8808%variavel2$variavel?$ Analysis of variance” df ty ) . ) ) .
11 device 1 » proc.time() usudrio sistema decorrido 1.57 $variavell$ Multiple comparison test
pair contrast p(tukey) p(snk) p(duncan) plt)
11-2 0.1 0.9642 0. 8090 0.8090 0. 8090
21-3 1.1 0.0972 0.0972 0.0498 0.0468
32-3 1.0 0.1573 0.0779 0.0779 0.0779
D U ST S

Depending on the package used, the output can be found with an unformatted configure. When this happens
there are two options: The first is to export the output for Word (see item 12), and consequently the output will

be correctly formatted.

Mome

| dadosD1_OUTPUT _anovaD

=] dadosD1_OUTPUT anovaD

@ dadosD1_OUTPUT _anovaD_graficos
|_1 zzz_Script

Data de modificag..  Tipo Tamanho
3 Arquivo DAT KB
3 a - e
3
3 Imprimir

Editar

% Convert to Adobe PDF
&y Combine supported files in Acrobat...

Verificar com o Windows Defender...
Abrir com
E Adicionar para o arquivo...
g Adicionar para "dadosD1_QUTPUT_anovaD.rar"
E Comprirmir e enviar por e-mail...
g Comprimir para "dadosD1_OUTPUT_anovaD.rar’ e enviar por e-mail

Restaurar versdes anteriores

> Mj Bloco de notas
€] Microsoft Visual Studic 2015
=] WordPad

E] Pesquisar a Loja

Escolher outro aplicativo

Enviar para

>

The second, if you do not try to open it in the notepad and only see it in the Windows display panel, the contents
of the file will be formatted correctly. Note that the output of the Figure A is not formatted, whereas Figure B is.

In these cases, exceptionally, it is suggested to open the output file with WordPad which is a software that will
show the output as the correct format. To do this, just click on the name of the output file and choose "Open

with" and select WordPad.
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a5l Rbio: ANOVA CRD
Example  Clear Screen
Input File
C:_Rbio‘dados txd
Yes. File has name of the variables in the first line
Genetic Parameters

Qutput File
C:_Rbio\Output'dados_OUTPUT_anova bd

Package: ExpDes

Install package

Multiple Comparison Tests:

Tukey

[ Lsp

Open Folder

[ Duncan

0]
o

Search

[] LspB
[T SNK
[ sk

j zzz_Script: Bloc de notas

Archive Edicion  Formatoe Ver Ayuda

(=[O sl

X<-read.table("C:\\_Rbio\\dados.txt",header=T)
cat("\n")

cat(
cat("SOFTWARE Rbic - BIOMETRIA NO R",™\n")
cat("Procedimento: ANOVA -DIC","\n")

cat("Laboratoric de Biometria
cat("Autor: BHERING, L.L.
cat("Data: @8/2@16","\n")

www.biometria.ufv.br”,"\n")
email: leonardo.bhering@ufv.br”,”\n")

cat(
cat("Data da Analise:", date(), "\n")
Trat<-as.factor(X[,1])

col _inicial<-3

for (i in col_inicial:ncol(X))

{
cat("variavel = ",i-2, "

cat("\n")
cat("----- ANOVA:™,"

8. Install package

Whenever you need an R package to
perform a particular analysis, this
option will appear on the form. The
name of the package will be indicated;
in the example the package to
perform the analysis is "ExpDes". If
the user has already this package
installed on the computer, installation
is not necessary. Otherwise, the user
will click on "install packages", and
Rbio will be in charge to proceed to
the installation of that package. It is
worth remembering that for the
installation of the packages it is
necessary to download it, therefore,
the internet connection is requested.

cat( M-

cat( M-

E}

E}

| »

\n")

m

"\n")

RB:O

7. View Script

After clicking on the "run" button,
the "View Script" option will be
available. At this point the user
will be able to see the R script that
was used to perform the analysis.
This way the user can verify how
everything was prepared for the
analysis. The script can be edited
to run directly in R or through
Rbio. After modifying the script,
just save it with another name. To
use this new script, go to the main
menu and click on "Utilities" and
choose the option "Run script R".

LABDRATORIO DE BIDMETRIA

L Rbio: Biometria no R.

About  Basic Statistics  ANOVA

Biometria - § anos

==
IXCBIOMETRIADCDA

3 DIODATAN %

Multivariate ~ Mon parametric

BIOMETRIA NO R

Bhering. L.L. Rbio: A Tool For Biometric And Statistical Analysis Using The R Platform

Crop Breedina and Applied Biotechnology. v.17: 187-130p. 2017. Download
Rbio downloa

== =]
Tools | Teaching

Biometry  Bioinformatics

Run R Scripts
Export to Excel
Table of means
Rbio: Update
Rbio: Tutorial

R: Download

R: Install packages

‘What does statistical test use?

Diagnosis of multicolinearity
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s Rbio: R packages =] = 5| An alternative option is in the main
Select the package to sl menu of Rbio, in the option "Utilities"
E sdeca ] Geara the wuser can click on. R: Install
packages". In the form will appear the
A-E F-d K-o Pt u-z option of all the packages used by Rbio.
[C] ExpDes [ fBasics [ mutcomp [C] nBLUP If The user wish, he can select all and
[ e1071 [7] GGEBiplot [7] MASS [7] Scottknott . R
] agricolae [ HapEsboR [ imed ] plantbreeding install them at one time.
[ ape [ fditool [ nortest [ seqinr
Eﬁfmdmr E'{;{fj‘ Eﬁfﬂ";‘emm In some exceptional cases, the
EZ:;:‘:M Efu'ml installation of packages by Rbio may
Easbi:_ not be successful for reasons not yet
candisc .
[ BGLR known. In this case, user can open the
R installed in your computer, then go to
"packages" and click on ‘"install
Check installed packages ] [ Open ligt of installed packages packages", and insta” the interested
package.
9. Analysis Options

Several analyzes can be performed on different procedures. In this example is possible to perform means
comparisons tests for the sources of variation that are significant in the Anova. This is performed by ExpDes
package option. The test (s) will be performed when the user selects the desired test and clicking on the button
llRunll'

10. Run (optional analyses)

Similar to item 5, this will perform data processing, however, in this case refers to the processing of the optional
analysis of the ExpDes package.

11. PathtoR

This is a very important element in Rbio. All Rbio forms have this option, except the initial screen. If nothing
appears it is a sign that the software R is not installed, therefore, it will not be possible to perform the analysis.
This is an opportunity to verify the existence of the R program in the computer and if Rbio is recognizing it.

12. Integration with Microsoft Office

The Excel and Word icons are so that both input and output files can be exported to those editors. This
will make it easier for the user to edit data sets, to format them quickly and easily, or to edit an output, instead of
just using the notepad.
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Tutorial Rbio — ESPANOL

Introduccion

El software Rbio es un programa gratuito, desarrollado por el profesor Leonardo Lopes Bhering
(http://lattes.cnpq.br/0174372765974716) de la Universidad Federal de Vigosa (UFV), Minas Gerais - Brasil. Tuvo
su inicio en agosto de 2016 e su primera version fue lanzada en octubre de 2016. Preguntas o sugerencias pueden
ser enviadas al correo: leonardo.bhering@ufv.br.

El programa es un software gratuito, por tanto, su distribucidn e instalacién pueden ser realizadas por cualquier
persona, sin necesidad de autorizacion previa.

Rbio es un programa que utiliza el software R (https://www.r-project.org) como nucleo, necesitando de este
instalado en el computador para que los analisis de Rbio sean procesados. Siendo asi, la mayoria de los scripts
internos de Rbio, son rutinas que utilizan a R para el procesamiento. De igual forma el programa R es un software
de cédigo abierto y gratuito. Por tanto el conjunto Rbio + R pueden ser usados por todos usuarios que posean el
sistema operacional Windows.

La descarga y actualizacién de Rbio son hechas en el site www.biometria.ufv.br, que es la pagina del laboratorio
de biometria de la UFV donde, en asocio con los demdas laboratorios pertenecientes a la red Biodata
(http://www.ufv.br/dbg/biodata.htm), fue desarrollado el aplicativo.

El programa es practico, funcional y sencillo de utilizar, con ejemplos para todos los andlisis propuestos. Ademas,
el usuario tiene la opcion de ver y editar los Scripts desarrollados, haciendo posible que cada usuario pueda crear
script personalizados, tornandolo un programa diferente. La opcion de edicidon hace que Rbio sea una excelente
herramienta para el aprendizaje de programacidon en R, una vez que varias funciones, loops, instalacidon de
paquetes, impresién de textos y otras estrategias son usadas en los procedimientos. Rbio realiza andlisis
biométricos utiles en programas de mejoramiento, ecologia y otras dreas de las ciencias agrarias y bioldgicas.

Instalacion y Actualizacion

Para la instalacion de Rbio se deben seguir los pasos descritos a continuacion:

Paso 1: Descargar el programa R
Paso 2: Instalar R

Paso 3: Descargar el programa Rbio
Paso 4: Instalar Rbio

Para usuarios que ya tengan R instalado en el computador no es necesario bajar nuevamente, pudiendo proceder
con los pasos 3y 4.

@ Satvar como ' =)

Paso 1: Bajar R O+ 50000 s Dowrons o EEET—
Organizar v Mova pasta e @

La descarga de R (aproximadamente 70mb) es || ‘e 5 Mo
realizado en la pagina oficial del proyecto R. A B R e
través del enlace: https://cran.r- g
project.org/mirrors.html, puede seleccionar la e
URL mas cercana a su pais. Seleccione "B o
"Download R for Windows" y luego en " install R A
for the first time", para descargar la versién mas 8 videos I
reciente de R. Accediendo en el enlace aparecera Home: .
una ventana, similar a mostrada en la siguiente Tro: {ontcnion 5|
figura, para guardar el instalador de R. * Octorpastas
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Paso 2: Instalacion de R

RBiC

Para la instalacidén de R basta que el usuario siga los pasos
sugeridos por el programa. Como ejemplo, en la siguiente
figura muestra la ventana inicial del proceso de instalacién
de la version 3.1.0 de R.

Paso 3: Bajar Rbio

La descarga de Rbio (aproximadamente 1mb) es realizado a
través del enlace:

http://www.biometria.ufv.br/wp-content/uploads/Rbio.rar

El usuario descargara el archivo Rbio.rar e debera extraer
su contenido. Archivos extraidos:

-
ﬁ! R for Windows 3.1.0 - Programa de Instalagdo

=] ] |

Bem-vindo ao Assistente de
Instalacdo de R for Windows
3.1.0

Este Assistente instalars R for Windows 3.1.0 no seu
computador,

E recomendado que vocé feche todos os outros aplicativos
antes de continuar.

Clique em Avangar para continuar, ou em Cancelar para sair
do Programa de Instalacdo.

Cancelar

| _Rbio _

. Application Files
| INSTALACAO

: F Rbio

s E“» setup

Paso 4: Instalacion de Rbio

El usuario debera abrir el archivo “setup” mostrado en la imagen
anterior. El proceso de instalacién es rapido.

El usuario también debera copiar para el disco local “c:\” la
carpeta: _Rbio. Quedando de la siguiente manera:

@l\;}'F-i v Equipo » Disco local (C) »

EFan=a Compartir con ¥ Grabar Archivos
4 5.7 Favoritos MNombre

4 Descargas . _Rbic

La carpeta _Rbio contiene los archivos de ejemplos que el programa usara y una carpeta “Output”, que estara
vacia. El usuario NO debe eliminar la carpeta “Output”, porque esta recibird los archivos durante el

procesamiento de los analisis.

v A » Este Computador » Disco Local (C:) » _Rbio

Siguiendo estos 4 pasos el programa Rbio R
estara instalado vy listo para ser utilizado!. Heme

Cutput
Para la actualizacidon de Rbio se debe [ dades
desinstalar la versién anterior: vaya al panel [l dados2
de control - Programas y caracteristicas y jdad‘“‘”"e'
. . , dadosD1
seIgcaone el softw.are Rbio q.ue Sera o o
desinstalado. Posteriormente, sigua 10S [ gadosns
pasos de instalacidon antes mencionados. =] dadosD4
\=| dadesD5
Una observaciéon importante: Si en el [ dadosns
proceso de instalacion aparece un mensaje [ dadosD7
de error, informando que no fue posible -l dedesD
. “ . » \=| dadesD9
encontrar el archivo “c:\program files\R” es 5 dadosD10
sefial de que el usuario no posee el |3 guosi
programa R instalado en el computador. [ dadesdiz
Este mensaje puede aparecer también &l dadosD13
1 Aadacmila

cuando el usuario intenta ejecutar algun

Data de modificag... Tipo Tamanho

Pasta de arquivos

Documento de Texto 1KB
Documento de Texto SKB
Documento de Texto 2KB
Documento de Texto 1KB
Documento de Texto 1KB
Documento de Texto 1KB
Documento de Texto 1KB
Documento de Texto 1KB
Documento de Texto 1KB
Documento de Texto 1KB
Documento de Texto 1KB
Documento de Texto 1KB
Documento de Texto 1KB
Documento de Texto 2KB
Documento de Texto 2KB
Documento de Texto 1KB
Nearimanta da Tt KR

procedimiento en Rbio. Por tanto, los pasos correctos de instalacién deben ser seguidos.
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El Programa Rbio

La interface de Rbio y sus diferentes médulos son mostrados en la siguiente figura:

(= @ |

Utilitario

|- Rbic: Biometria no R

AMOVA  Multivariada Mo Paramétrico  Biometria  Bioinformatica

RBiC

BIOMETRIA NO R

Acercade  Estadistica Basica

Biometria - 5 anes
ey =T

DDXIBIOMETRIADATA

Crop Breeding and Applied Biotechnology, v.17: 187-120p. 2017. Download

B0

Rbie download

waporarorio oe miomermin  Bhering, L.L. Rbio: A Tool For Biometric And Statistical Analysis Using The R Platform. | i :

Para cambiar el idioma seleccione con el mouse una de las tres banderas de la parte inferior izquierda. Rbio esta
disponible portugués, ingles y espafiol.

A modo de
ilustracion seran
mostrados los

procedimientos para
realizar un andlisis de
varianza en un
delineamiento
completamente
aleatorio (DCA).

L. Rbio: Biometria no R
Estadistica Basica | ANOVA | Multivariada

Acerca de

Mo Paramétrico

| Completamente al azar (DCA)

bloques al azar (DBA)
Factorial

Parcela Subdividida
Jerdrquico

Latice

Cuadrado Latino (DCL)
Bloques Aumentados
AMOVA desbalanceada
Modelos Mixtos
AMOVA y Regresion

Pruebas de medias

Biometria - 5 anes
EE=

IOXCBIOMETRIA DDA

CHRBIONTAS

fo] & sl

Biometria  Bioinformatica  Utilitario

Crop Breeding and Applied Biotechnology, v.17: 187-190p. 2017, Download
Rbio download

Lamorarorio oe miomerein Bhering, LL. Rbio: A Tool For Biometric And Statistical Analysis Using The R Platform. m

L
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Luego de seleccionar "ANOVA" y luego "DCA" aparecera una ventana con las siguientes opciones:

a5 Rbio: ANOVA Completamente al azar (DCA) E]@ |23
1 Ejemplo  Limpiar pantalla  Ver Script _ g/

Archivo de Entrada
3 _ [7] Si: La primera linea del archivo tiene los nombres de las variables 12 - - 2

[ Calcular pardmetros genéticos

Paquete ExpDes S l 9

_ 8— ] Tukey (7] LSDB
Jommmm (P ] D0 Do

7] LsD 1 SK

n

Archivo de salida

A— i pump
120 =]
1 lq C:\Program Files\R\R-3.3.1\bin\x64\R exe

1. Ejemplo

Cada procedimiento posee un ejemplo para que el usuario pueda verificar como debe estar tabulada la planilla de
datos. Después de clicar en "Ejemplo" el archivo de entrada (datos) y el nombre del archivo de salida
(datos_Output_anova) seran definidos, asi como otras opciones del formulario.

“, n

El nombre del directorio y archivo de entrada no pueden tener espacios, ni acentos o “¢”, pues no son
reconocidos pelo R, por ejemplo: “c:\minha tese\dados ano 1.txt”. Este nombre no es aceptado debido a los
espacios. Por tanto, el usuario deberd excluir los espacios o colocar, por ejemplo “_”, de forma que el nombre
quede: “c:\minha_tese\dados_ano_1.txt".

En el caso que el usuario no esté usando el ejemplo y va a usar un conjunto de datos propios, debe clicar en la
opcién "Buscar" y seleccionar el archivo de interés y luego llamar el analisis.

ﬁ dados: Bloc de notas E\@
. . Archivo Edicién Formato Ver Ayud
2. Abrir (archivo de datos) e e e P
Trat Rep DAP Altura e
Al clicar en esta opcidn el usuario vera el archivo 1 1 28.4 28.2
ejemplo. El archivo ejemplo posee en la primera 1 2 20 18.6
columna 3 tratamientos, en la segunda 2 2 1 23.2 17
- | d iabl lizad 2 2 22.6 15.4
repeticiones e luego dos variables a ser analizadas 3 1 15.8 13
(DAPy Altura). 3 2 19.4 15
Es importante destacar que el archivo de entrada
debera estar con simbolo decimal "." (punto) y con
extensidn .txt o .dat. Se recomienda al usuario usar
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el bloque de notas. En caso los datos estén en Excel, se recomienda que los datos sean copiados de la planilla 'y
pegados en el bloque de notas y a partir de este archivo .txt realizar los analisis. La excepcidn es realizada con el
procedimiento de bioinformatica, en que el archivo de entrada debe estar en formato .fasta.

3. Informaciones complementarias

En este ese archivo de ejemplo a primera linea son los nombres de las columnas. Esta informacién es importante,
pues el usuario tendra que escoger la opcidn "Si, la primera linea del archivo tiene los nombres de las variables". Si
el archivo no posea encabezado, dicha opcidn debe ser desmarcada. Ademas, el usuario debe escoger si desea
que Rbio calcule también los parametros genéticos, como heredabilidad, varianza fenotipica, entre otros. Para
eso basta marcar la opcidn "calcular pardmetros genéticos".

4. Archivo de salida

Al seleccionar el archivo de entrada, Rbio genera el nombre al archivo de salida automaticamente, con el mismo
nombre del archivo de entrada e incluyendo la palabra OUTPUT, colocandolo en la misma carpeta del archivo de
entrada. El archivo de salida es un archivo en .txt que el usuario podra ver o guardar con otro nombre, en caso lo
desee.

“, n

El usuario podrd notar que no archivo de salida, no tendrd palabras con “¢” o cualquier tipo de acentuacién “, °,
A, ~" pues estas no son reconocidas en la transicién Rbio/R y saldrian sin formato.
5. Procesar (anélisis)

Al clicar en procesar se realizara el analisis. Se abrird una ventana en negro y se cerrard asi los analisis hayan sido
procesados, por tanto, esta ventana indica al usuario cuando terminé el procesamiento, siendo posible abrir la
salida.

6. Abrir archivo

. . . | dados_OUTPUT_anova - Bloco de notas " = | B i)
Finalizado el procesamiento de los datos, el (i edter Fomem o Aude -

usuario puede ver los resultados salvados en el ||, . TR

i i i T SDFTWARE Rb1u - EIOMETRIA NO R
archivo .txt. En la siguiente figura se puede [|3OFTWARE Rbio - BIOMETRI

observar un ejemplo de salida. El programa ||sorserie de Blepets s ibloneriinutbe o
liberard un encabezado informando el nombre ||23525.98/2006 o ervinmmsmnmsmnsnsrrsnsmssnsrsss
.. . Data da. Ana.hse Fr'i Sep 23 15:10:43 2016
del procedimiento, cuando fue implementado ||-2-Z- -2 20t 2 C 2 o T e N
en Rbio y el nombre de la persona que hizoel ||-————--— "o
script para tal analisis. Abajo viene la [|----- ANDVA:
Df sum Sq Mean Sq F value Pr(>F)

informacion de la fecha del andlisis. Esta es una ||Trat 2 15.29  7.647  52.14 0.00468 **
Residuals 3 0.44 0.147

informacién muy importante para que el ||5- o s o e 0001 e 0.01
usuario verifique si Rbio acaba de hacer el || [, . o etacao:
analisis o abrié algin archivo anterior. Para |[Bgyadue s 0pd2: Significativoa 5% ()~ 1";3,5]? HO a 5%

HO: Efeito aleatorio: Componente de variancia do efeito igual a 0

realizar un analisis del mismo archivo con el |[[Z:_Z

mismo procedimiento, es recomendable que el |[|---—- Estatisticas Gerais:
. . Media Geral: 20.73333
usuario cierre esta ventana o guarde con otro ||cv (%: 1847126

. L, . Minimo: .

nombre, porque en si esta ventana esta abierta, |[Maximo: 23.2

Rbio intenta realizar el nuevo analisis, mas no
————— Parametros Genet1cos

ird i imi i variancia Fenotipica (media): 3.823333
conseguira imprimir la nueva sallda, generando variancia Geﬂot1g1%a((m§d1§1) 3075

i i variancia Ambienta media 0.07333333
un arChIVO no Verdadero' Por tanto, siempre Herdabilidade % (US: media da familia): 98.08195

it - Correlacao Tntraclasse % (US: parcela): 96.2361
que prOCEda a un anallSIS, Verlflque la fecha Yy Coeficiente de variacao Genetico (%): 9.339992

. 5.056499
hora que este fue realizado. Luego del |Aoree Sio/cr o a005eas

encabezado, son presentados los resultados del |[L* L
respectivo andlisis, en este caso del Anova en

DCA, la interpretacion del andlisis de varianza, test de normalidad y homogeneidad de varianza.

0.05 "." 0.1 " "1
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| dadosD1_OUTPUT_anoval: Blac de notas

Archive Edicion Formato  Ver Ayuda

»

SOFTWARE Rbic - BIOMETRIA NO R

Procedimento: ANOVA desbalanceada e balanceada
Laboratoric de Biometria www.biometria.ufv.br
Autor: BHERING, L.L. email: leonardo.bhering@ufv.br
Pacote easyanova: Autor: Emmanuel Arnhold  email:
emmanuelarnhold@yahoo. com.br

Data: @9/2016

m

Data da Analise: Mon Apr 17 14:13:48 2817

Anova: Desbalanceada e balanceada

Anova: Delineamento Inteiramente ao acaso $variavell$variavelld Analysis of

variance’ df type I 55 mean square F value p>Ftreatments 2 —

1.6171 @.8086 4.4921 @.8949Residuals 4 @.72088 @.1860 -
-$variavellfMeans treatment mean standard.error tukey snk duncan t

scott_knottl 1 2.8 @.2449 a a a a a2
2 1.9 8.3000 a a ab ab a3 3 8.9
8.3000 a a b b afvariavelld Multiple
comparison test” pair contrast p(tukey) p(snk) p(duncan) p(t)1 1 - 2
8.1 ©.9542 B.209@ ©.3090 0.80062 1 - 3 1.1 ©.8972 B.@972

@.8779 8.0779
valuesp.value
B8.7646coefficient

©.8498 8.84683 2 - 3 1.8
$variavell$ Residual analysis”
Shapiro-Wilk test ®.2778p.value Bartlett test

©.1573 8.8779

Figura A

RB:O

R R L L L e T T Ty
SOFTWARE Rbio - BIOMETRIA NO R

Procedimento: ANOVA desbalanceada e balanceada

Laboratorio de Biometria www.biometria.ufv.br

Autor: BHERING, L.L. email: leonardo.bhering@ufv.br

Pacote easyanova: Autor: Emmanuel Arnhold email:
emmanuelarnhold@yahoo.com.br

Data: 09/2016

e R e R e R R R R R R R R R R R R R R R

Data da Analise: Mon Apr 17 14:13:48 2017

Anova: Desbalanceada e balanceada
Anova: Delineamento Inteiramente ao acaso

§$variavell
Svariavell$ Analysis of variance®

df type I SS mean square F value p>F
treatments 2 1.6171 0.8086 4.4921 0.0949
Residuals 4 0.7200 0.1800 - -

$variavell$Means

treatment mean standard.error tukey snk duncan t scott knott

1 1 2.0 0.244%9 a a a a a
2 2 1.8 0.3000 a a ab ab a
3 3 0.9 0.3000 a a b b a

Figura B

Dependiendo del paquete utilizado, el usuario se puede encontrar con una salida sin formato. Cuando eso ocurra
existen dos opciones: La primera es exportar la salida para o Word (ver item 12), de esta forma la salida quedara

correctamente formateada.

La segunda, si no se intenta abrir en el bloque de notas y solo se observa en el panel de visualizacién de Windows,
el contenido del archivo estard formateado correctamente. Note que la salida de la figura A no esta formateada,
mientras que la figura B si lo estd. En estos casos, excepcionalmente, es sugerido al usuario abrir el archivo de
salida con WordPad, programa que mostrard la salida como el formato correcto. Para eso basta que el usuario
cligue con el botdn derecho del mouse en el nombre del archivo de salida, y escoja la opcidon “Abrir con” e

seleccionar WordPad.

MNombre Fecha de medifica.. Tipo Tamaric
| dados_OUTPUT_anova 17/04,/2017 01:57 ... Documento de tex... 4 KB
| . dadosD1_OUTPUT _anoval = umento de tex... 3 KB
rir
|| zzz_Script umento de tex... 1KE
N Imprimir —
@ dadesDl_OQUTPUT_anovaD_gr t Reader PDF ... 6 KB
Editar
E‘ Analizar dadosD1_OUTPUT_anovaD.bd
E"@ Convert to PDF in Foxit Reader
Abrir con 4 Bloc de notas

Aradir al archivo...

Anadir y enviar por email...

* il i i i

Afiadir a "dadosD1_OUTPUT _anowvaD.rar"

Afiadir a "dadosD1_OUTPUT_anoval.rar” y enviar por email

ConTEXT Programmers Editor
Microsoft Office Word
WordPad

R 2

Elegir programa predeterminadao...
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7. Ver Script

RB:O

Después de clicar en el botdn "procesar”, la opcidn “ver Script” va a ser habilitada. En este momento el usuario
podra ver el script de R que fue utilizado para realizar el analisis. De esa forma el usuario podra verificar como fue
preparado todo para el analisis. Asi como sera posible la edicion del script para rodarlo directamente en R. En
caso el usuario modifique el script, basta salvarlo con el nombre de interés. El usuario podra usar este nuevo

script yendo al menu principal y en “Utilitarios”

escoger la opcion “Rodar script R”.

a2l Rbio: ANDVA Completamente al azar (DCA) o | @[5 | || |z Seipt Bloc de notas [ =R R
Ejemplo  Limpiar pantalla Archive Edicién Formate Ver Ayuda
e X<-read.table("C:\\_Rbio\\dados.txt",header=T) -
cat("\n")
C\_Rbio\dados ¢ cat( .y
Si: La primera linea del archivo tiene los nombres de las variables cat("SOFTWARE Rbio - BIOMETRIA NO R","\n")
. . cat("Procedimento: ANOVA -DIC”,"\n") =
Caloular parémetros genéticos cat("Laboratorio de Biometria www.biometria.ufv.br”,"\n")
cat(“Autor: BHERING, L.L. email: leonarde.bhering@ufv.br®,"\n")
cat("Data: 08/2016","\n")
cat( u, gy
t("Data da Analise:”, date(), "\n")
Paquete ExpDes <= - g
Fruebas de medias Trat<-as.factor(X[,1])
== col_inicial<-3
o Do || S ctatenetony
Du SNK -
LEE L W)
[] Lsp [] sk
“\n")
cat("----- ANOVA:",™\n")
Arehive de salida saida<-aov(X[,i]~Trat)
C:\_Rbio"Output‘dados_OUTPUT_anova.bd print(summary(saida))
cat(Mn")
cat("p-value < 0.95: Significative a 5% (*)- Rejeita H@ a 5%","\n")
e TR e cat("He: Efeito fixo: Medias dos efeitos sao iguais ","\n") il

8. Instalar paquete

Toda vez que se necesite de un paquete de R para realizar un analisis en particular, aparecera esta opcion en le
formulario. El nombre del paquete estard indicado, en el ejemplo el paguete necesario es "ExpDes". Si el usuario
ya posee tal paquete instalado en el computador, no es necesaria la instalacién. Caso contrario, el usuario clicara
en "instalar paquetes", que Rbio se encargard de proceder a la instalacion de aquel paquete. Vale la pena
recordar que para la instalacion de paquetes es necesaria la descarga del mismo, por tanto, es necesaria la

conexion a internet.

|- Rbic: Biometria no R

Estadistica Basica

Una opcion alternativa
esta en el menu principal
de Rbio, en la opcidn
“Utilitarios”, clicando en

Acerca de

“R: Instalar paquetes”.
En el formulario
aparecerd la opcion de
todos los  paquetes

utilizados por Rbio. El
usuario, si asi lo desea,
puede seleccionar todos
e instalarlos de una sola
vez.

\‘0
e a

Biometria - § anos
==

IXXBIOMETRIADADA

LABORATORIO DE BIOMETRIA

£2DOBIODATAD S

=l = ==

AMOVA  Multivariada  No Paramétrice  Biometria  Bioinformatica

Correr Script R
Exportar a Excel

Rbio: Tutorial
R: Descarga

Tablas de Medias

Rbio: Actualizacién

R: Instalar paqu

etes

RB:O

Cual prueba estadistica usar?

Diagndstico de multicolinealidad

BIOMETRIANOR

Bhering, L L. Rbio: A Tool For Biometric And Statistical Analysis Using The R Platform

Crop Breeding and Applied Biotechnology, v.17- 187-190p, 2017. Download
Rbio download
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a:! Rbio: Paquetes R EI = @
Selecrione el paquete a instalar
[ seleccionar todos [ Limpiar todos
A-E F-J K-0 P-T u-Z .
En algunos casos excepcionales la
] BEqpDes [ fBasics [ mutcomp [ mBLUP i He { H
S S S S instalacién de Iols . paquetes Yla Rb’IO
] agiicolae [C] HapEstio®R ] Ime4 [ plartbreeding puede no tener éxito por motivos aun
[ ape [7] fdrtoal [ nortest [ seqinr .
[ cca [ imest 5] qgreph desconocidos. En este caso abra el R
E Dosonducter Ch E o aettemare instalado en su computador, en la
E::b?j”‘“a B pestafia “paquetes” seleccione “instalar
EEZ"SEC pacotes”. Instdlale el paquete de
interés.
Verfficar paquetes instalad I [ Abrir lista de paquetes ir

9. Opciones de analisis

Diversos analisis pueden ser hechos en los diferentes procedimientos. En este ejemplo, particularmente, es
posible realizar pruebas de medias para las fuentes de variacidon que son significativas en el andlisis de varianza.
Esta es una opcion del paquete ExpDes. Por tanto, basta que el usuario seleccione la opcién de la prueba deseada,
que al clicar en el botdn de procesar serd(n) realizada(s) la(s) prueba(s).

10. Procesar (analisis opcionales)

Similar al item 5, este realizara el procesamiento de datos, sin embargo, en este caso el procesamiento serd hecho
considerando las opciones del paquete ExpDes.

11. RutaaR

Este es un elemento muy importante en Rbio. Todos los formularios de Rbio tienen esta opcion, con excepcidn de
la pantalla inicial. Si no aparece nada es sefial de que el sofware R no esta instalado, por tanto, no serd posible
realizar los analisis. Esta es una oportunidad de verificar la existencia del programa R en el computador y que Rbio
lo esté reconociendo.

12. Integracién con Microsoft Office

Los iconos de Excel y Word son para que os archivos de entrada y de salida puedan ser exportados para
esos editores. Esto facilitara al usuario la edicién de los conjuntos de datos, para formatearlos rapida e facilmente,
o la edicién de una salida, en vez de utilizar apenas el bloque de notas.
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