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7. Anexos 

7.1. Tablas Suplementarias 
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7.2. Anexo A: Información básica de la secuenciación de las 158 líneas 
DGRP 
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7.3. Anexo B: Programas Perl 

7.3.1. Fragmentar los alineamientos cromosómicos en alineamientos génicos 
#!/usr/bin/perl 
use warnings; 
use strict; 
 
my $brazoCromosoma = ("2R"); 
my $fragmento = 'CDS'; 
my $freeze = 
"../../freeze1.consensus/noDuplicates/$brazoCromosoma.alloutgroups.nodupl.fasta"; 
my @trans_pn_ini_fin; 
my $asdf; 
my $archivoLectura; 
my $archivoEscritura; 
 
open($archivoLectura, "<", "Anotaciones/dmel\-$brazoCromosoma\-r5.13-$fragmento.gff") or 
die "Error 1"; 
print "Leyendo archivo: dmel\-$brazoCromosoma\-r5.13-$fragmento.gff\n"; 
my $i = 0; 
while(<$archivoLectura>) 
{ 
  $_ =~s/\n//g; 
  my @linea = split(/\t/,$_); 
  if ($#linea >= 8 and $linea[2] eq "CDS") 
  { 
    my $pn_ini_fin = "$linea[6]\t$linea[3]\t$linea[4]"; 
    @linea = split("Parent=",$linea[8]); 
    $linea[1]=~s/\n//g; 
    $linea[1]=~s/\s//g; 
    foreach my $trans (split(",", $linea[1])) 
    { 
      $trans_pn_ini_fin[$i] = "$trans\t$pn_ini_fin"; 
      $i++; 
    } 
  } 
} 
close $archivoLectura; 
 
##################################################################### 
 
#print "Ordenando...\n"; 
@trans_pn_ini_fin = sort @trans_pn_ini_fin; 
 
##################################################################### 
 
foreach my $trans_pn_ini_fin (@trans_pn_ini_fin) 
{ 
  #print PRUEBA $trans_pn_ini_fin."\n"; 
  #$trans_ini_fin =~s/\n//g; 
  my @aux = split(/\t/, $trans_pn_ini_fin); 
  my $ini = $aux[2]-1; 
  my $length = $aux[3]-$ini; 
  #secuecnias 
  open ($archivoLectura, "<", $freeze) or die "Error dsim"; 
  #print "Leyendo archivo: $brazoCromosoma.all.dsim.freeze1.fasta\n"; 
  open (ESCRITURA, 
">exon/2L/all/$brazoCromosoma"."_"."$aux[0]"."_"."$aux[2]:$aux[3].fasta") or die "Error 
3"; 
  print "Guardando resultados en: $brazoCromosoma"."_"."$aux[0].txt\n"; 
  while (<$archivoLectura>) 
  { 
    #my $seq = ""; 
    $_ =~s/\n//g; 
    $_ =~s/>/_/g; 
    my $line = $_; 
    $_ = <$archivoLectura>; 
    my $seq = (substr $_, $ini, $length); 
#   $i = 2; 
#   while ($aux[$i]) 
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#   { 
#     my $ini = $aux[$i]-1; 
#     my $length = $aux[$i+1]-$ini; 
#     $seq = $seq . (substr $_, $ini, $length); 
#     $i = $i+2; 
#   } 
    if ($aux[1] eq "-") 
    { 
#     print "La secuencia es negativa => Reversando...\n"; 
      $seq = reverse $seq; 
      $seq =~tr/ATCG/TAGC/; 
    } 
 
# Para el DNAsp 
    $seq =~s/[^ATCG-]/N/g; 
    print ESCRITURA ">$aux[0]$line\_$aux[2]-$aux[3]\n"; 
    print ESCRITURA "$seq\n\n"; 
 
# Quitar N's 
#   unless ($seq =~/N/) 
#   { 
#     print ESCRITURA ">$aux[0]$line\_$aux[2]-$aux[3]\n"; 
#     print ESCRITURA "$seq\n\n"; 
#   } 
  } 
  close ESCRITURA; 
  close $archivoLectura; 
# $asdf = <STDIN>; 
} 
 
#print "Fin del archivo: dmel\-$brazoCromosoma\-r5.13-fragmento.gff\n\n\n"; 
 
print "FIN!!!"; 

7.3.2. Eliminar sitios ambiguos  
#!/usr/bin/perl 
opendir ( DIR, "/home/dgrp/Maite/Perl_Feature/2L/TE" ) || die "Error in opening dir 
$dirname-startN\n"; 
while( ($filename = readdir(DIR))) 
{ 
  chomp $filename; 
  next if ($filename !~/^[^_]+_[^\.]+\.txt$/); 
  print("$filename\n"); 
 
  $exec_command = "perl DGRP_N.pl ".$filename; 
  system($exec_command); 
} # final del bucle readdir 
closedir(DIR); 
 
#Entrada programa general 
#Crear archivo salida 
$filename = $ARGV[0]; 
($id) = ($filename =~/^([^\.]+)/); 
 
open(FILE, "TE/$filename")or die "Error 1"; 
open (RESULTS, ">TE_without_N/$id.fasta")or die "Error 2"; 
 
@fastas = <FILE>; 
$fasta = join('', @fastas); 
$fasta =~s/\s/\t/g; 
$fasta =~s/>/\n/g; 
$fasta =~s/Line//g; 
$fasta =~s/2R/2r/g; 
@poly_fasta_N = split ("\n",$fasta); 
 
$vacio =shift @poly_fasta_N; 
$recoded =shift @poly_fasta_N; 
$ere =shift @poly_fasta_N; 
$yak =shift @poly_fasta_N; 
$sec =shift @poly_fasta_N; 
$sim =shift @poly_fasta_N; 
 
#Eliminar N's 
foreach $fasta_N (@poly_fasta_N) 
{ 
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  if ($fasta_N =~/^FB/) 
  { 
#   $fasta_N =~s/[^ATCG-]/N/g; 
#   print RESULTS $fasta_N."\n"; 
    unless ($fasta_N =~/[NMRWSYK]/) 
    { 
      $poly_fasta = $fasta_N; 
      push(@poly_fasta, $poly_fasta); 
    } 
  } 
} 
print "Eliminando Ns..."; 
#print RESULTS @poly_fasta; 
$recoded =~s/\t/\n/g; 
$ere =~s/\t/\n/g; 
$yak =~s/\t/\n/g; 
$sec =~s/\t/\n/g; 
$sim =~s/\t/\n/g; 
 
print RESULTS ">$recoded"; 
print RESULTS ">$ere"; 
print RESULTS ">$yak"; 
print RESULTS ">$sec"; 
print RESULTS ">$sim"; 
 
foreach $poly_fasta (@poly_fasta) 
{ 
  $poly_fasta =~s/\t/\n/g; 
  print RESULTS ">$poly_fasta"; 
} 

7.3.3. Estimas de polimorfismo utilizando PDA 
#!/usr/bin/perl 
 
################################################################# 
########################## SynNoSyn PDA ######################### 
################################################################# 
 
use SynNoSyn_tocado; 
 
open(RESULTS, ">TEdiv_dyak_2L.txt"); 
print RESULTS "chr FBtr num_stop_codons C Sites promig_S Ks_promig Ks_JC_promig 
Ks_JC_Var_promig promig_N Ka_promig Ka_JC_promig Ka_JC_Var_promig\n"; 
close RESULTS; 
 
opendir ( DIR, "/home/dgrp/Maite/Perl_Feature/2L/TE_dyak" ) || die "Error in opening dir 
$dirname\n"; 
while(($filename = readdir(DIR))) 
{ 
  chomp $filename; 
  next if ($filename !~/^[^_]+_[^\.]+\.fasta$/); 
  print("$filename\n"); 
   
  $exec_command = "perl DGRP_pda.pl ".$filename; 
  system($exec_command); 
} # final del bucle readdir 
closedir(DIR); 
 
use SynNoSyn_tocado; 
 
open(RESULTS, ">>TEdiv_dyak_2L.txt"); 
$filename = $ARGV[0]; 
($chr, $FBtr) = ($filename =~/^([^_]+)_([^\.]+)/); 
 
open(FILE, "TE_dyak/".$filename) or die "No puedo abrir los archivos"; 
 
#Mi forma de obtener secuencias 
while (<FILE>) 
{ 
  if ($_=~/^>/) 
  { 
    $poly_def = $_; 
  push(@poly_def, $poly_def); 
  } elsif ($_ =~/^[AGCT]/){ 
    $poly_seq = $_; 
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    push(@poly_seq, $poly_seq); 
  } 
} 
shift(@poly_def); #Para eliminar la secuencia de vacio 
shift(@poly_seq); #Para eliminar la secuencia de vacio 
shift(@poly_def); #Para eliminar la secuencia de recoded 
#shift(@poly_seq); #Para eliminar la secuencia de recoded 
#shift(@poly_def); #Para eliminar la secuencia de dere 
#shift(@poly_seq); #Para eliminar la secuencia de dere 
#shift(@poly_def); #Para eliminar la secuencia de dyak 
#shift(@poly_seq); #Para eliminar la secuencia de dyak 
#shift(@poly_def); #Para eliminar la secuencia de dsec 
#shift(@poly_seq); #Para eliminar la secuencia de dsec 
#shift(@poly_def); #Para eliminar la secuencia de dsim 
#shift(@poly_seq); #Para eliminar la secuencia de dsim 
 
$numero_secuencias = @poly_seq; #numero de secuencias por alineamiento sin Ns. 
 
my($num_stop_codons, $C, $Sites, $promig_S, $Ks_promig, $Ks_JC_promig, 
$Ks_JC_Var_promig, $promig_N, $Ka_promig, 
$Ka_JC_promig, $Ka_JC_Var_promig, $sequs2, $SS, $NS, $sequs, $SilentDif, $NSynDif, 
$SilentPos, $NSynPos, $Ks, $Ka, 
$Ks_JC, $Ka_JC, $Ks_JC_Var, $Ka_JC_Var) = SynNoSyn_tocado-
>SynNoSyn_Calculate(\@poly_seq, \@poly_def); 
 
print RESULTS "$chr $FBtr $numero_secuencias $num_stop_codons $C $Sites $promig_S 
$Ks_promig $Ks_JC_promig $Ks_JC_Var_promig $promig_N $Ka_promig $Ka_JC_promig 
$Ka_JC_Var_promig\n"; 

7.3.4. Estimas de divergencia utilizando PDA 
#!/usr/bin/perl 
opendir ( DIR, "/home/dgrp/Maite/Perl_Feature/2L/TE_without_N" ) || die "Error in 
opening dir $dirname\n"; 
while( ($filename = readdir(DIR))) 
{ 
  chomp $filename; 
  next if ($filename !~/^[^_]+_[^\.]+\.fasta$/); 
  print("$filename\n"); 
  $exec_command = "perl DGRP_divergence.pl ".$filename; 
  system($exec_command); 
} # final del bucle readdir 
closedir(DIR); 
 
#Obtención de dos secuencias para calcular divergencia con PDA. 
#Secuencia divergente y secuencia polimórfica consenso de todas las #lineas. 
 
#!/usr/bin/perl 
 
use consensus; 
use vars qw(@ISA $_NO_CONSENSUS_SYMBOL); 
#use Bio::UnivAln; 
use UnivAln; 
 
@ISA = qw(Bio::UnivAln); 
$_NO_CONSENSUS_SYMBOL = $Bio::UnivAln::_NO_CONSENSUS_SYMBOL; 
 
#Entrada servidos: 
#Crear archivo salida 
my $filename = $ARGV[0]; 
(my $id) = ($filename =~/^([^\.]+)/); 
 
open(FILE, "TE_without_N/".$filename)or die "Error 1"; 
open(RESULTS, ">TE_dere/$id.fasta")or die "Error 2"; 
 
#Cada id+nombre un elemento del array 
my @fastas = <FILE>; 
my $fasta_1 = join('', @fastas); 
$fasta_1 =~s/\s/\t/g; 
$fasta_1 =~s/>/\n/g; 
my @poly_fasta = split ("\n",$fasta_1); 
#Borrar la primera linea que esta vacia debido a que los archivos siempre empiezan por 
>. 
shift @poly_fasta; 
 
#Retirar la secuencia del outgroup 
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$recoded = shift @poly_fasta; 
$dere = shift @poly_fasta; 
$dyak = shift @poly_fasta; 
$dsec = shift @poly_fasta; 
$dsim = shift @poly_fasta; 
 
#print $poly_fasta[0]; 
 
#Retirar la secuencia del outgroup 
#if ($poly_fasta[0] =~/^.*FBtr\d+_.*_dsim.+/){ 
# $dsim = shift @poly_fasta; 
#} 
 
#Convertir el array en variable para poder pasarlo por la subrutina. Cada linea id\tseq 
my $fh = join('', @poly_fasta); 
$fh =~s/\t\t/\n/g; 
$fh =~s/\t/\n/g; 
#print RESULTS $fh; 
 
#Obtener la secuencia consenso del resto de las secuencias, las polimórficas 
#my $fasta = get_next_record($fh); 
my $raw = fasta2raw($fh); 
#print $raw; 
my $self = Bio::UnivAln->new(-seqs=>$raw); 
my $consensus = greedy($self, 0.5, 1); 
 
# abrimos el fichero donde vamos a escribir las secuencias consenso en fasta 
$dere =~s/\t/\n/g; 
$recoded =~s/\t/\n/g; 
#print RESULTS ">".$recoded; 
print RESULTS ">".$dere; 
print RESULTS ">poly_cons_seq"."\n".$consensus."\n"; 
 
#print 'The process has finished.'; 
close RESULTS; 
 
exit; 
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7.4. Anexo C: Paper DGRP 
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