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MANUAL DE USUARIO
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INTRODUCCION

GenDataSave®© es un software, desarrollado por Aquainnovo, para la administracion de
bases de datos de programas genéticos de producciéon animal; una herramienta de gran
utilidad, lista para operar sin requerimientos de programacion..

Las bases de datos creadas con GenDataSave© poseen una estructura estandar y (util
para cualquier tipo de programa genético. Sus herramientas otorgan mayor flexibilidad al
usuario permitiéndole modificar, actualizar y agregar tablas sin generar cambios en la
estructura e integridad de la base de datos. Esta configuracion permite al sistema
incorporar datos adicionales debido a cambios en el disefio 0 a la incorporaciéon de
nuevas tecnologias, como los marcadores genético/moleculares para aplicaciéon de MAS o
determinar trazabilidad, que sean relevantes para el programa.

Asimismo, el usuario final dispone de opciones para estructurar y configurar, segin su
necesidad, el modo de ingreso de datos y de realizacion de consultas al sistema, cuyo
resultado puede ser exportado a formato .csv o .txt .

Finalmente, GenDataSave®© ha incorporado las aplicaciones necesarias que permiten
exportar datos para analisis genéticos - analisis BLUP - y acceder a los programas para
realizar estos andlisis sin la necesidad de abrir otros sistemas.
GenDataSave®© es un software que consta de las siguientes partes:
1. Configurador, que permite modificar la estructura de una Base de Datos.
2. Aplicaciéon, que permite mantener actualizado los datos que estan en una Base de
Datos.
3. Consultas, que permite al usuario realizar consultas a una Base de Datos.
4. Programas Genéticos, que permite preparar los datos de entrada de un programa
geneético.
Usuarios del Sistema
GenDataSave®© opera a través de dos tipos de usuario:
Administrador Genético: con acceso a todas las opciones del software.

Usuario Final: con acceso a las areas configuradas por el Administrador Genético.

Al ejecutar el software por primera vez es necesario definir a un Administrador de Base de
Datos (desde un punto de vista informatico), el cual tiene las siguientes funciones:

- Ingresar/crear un usuario de la Base. Posteriormente, el Administrador Genético
asigna al usuario el acceso a esta configurando las restricciones correspondientes
al nivel de acceso del usuario.

- Respaldar periédicamente la base de datos.



Conectividad del Sistema de base de datos

GenDataSave© es un software que opera mediante un servidor central donde se aloja la
base de datos y uno 0 mas equipos locales/usuarios que se conectan a este, de acuerdo
a su nivel de acceso a informacion.

Desde los equipos locales, dependiendo del tipo de usuario, es posible ingresar y extraer
datos para analisis y reportes. El ingreso de datos al sistema, se realiza procesando
archivos planos (.csv) generados por programas de captura de datos desde aquellos
lugares donde se origina la informacion.

Existen dos modos de conexion:

- Off-line: El servidor es alimentado directamente por equipos periféricos i1
capturadores - recibiendo la informacion via correo electrénico o mediante carga
manual a través de CD-ROM, memorias flash o pendrives.
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- On-line: El servidor esta conectado via LAN o VPN a equipos locales que operan
con GenDataSave®©.
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On-line (LAN i VPN)




CONEXION A GENDATASAVE®

Al ejecutar el programa Q (icono) se despliega la siguiente ventana:

GeriDatasaws Versién 1.0.0.0 Copyright © 2009
o Moy Corbands  awocattms  Coakas  roges peetcon et

<
- < L GenDataSave

Para conectarse al sistema, GenDataSave© requiere autentificacion. En la pantalla
principal dirijase al menu Archivo y seleccione la opcion Conexion al Servidor

%. = GenDatasave Version 1.0.0.(
o

® Archivo_ | Idioma
. l‘:’j‘ Conexién al Servidor |
aguainnovo |
|
-

(._"]J Bloquear aplicacion
|

@ sl

Aparecera una ventana de conexién donde debe indicar:

Tipo de Engine/Motor de Base de Datos (MySql o SQL Server)
Nombre del Servidor

Userld, definida en el servidor

Password del usuario

Conexion

Engine
® MysoL O saL Server

- Server
‘ localhost

GenDatasave U=t

i root j

Password




Después de ingresar los datos presione Aceptar.

En caso de error o de inconvenientes en la autenficacion se desplegara un mensaje
indicando la imposibilidad de conexidn; es necesario Aceptar para iniciar nuevamente el

proceso:

X

Ud no tiene acceso a la Aplicacion, solicite el accezo al Admimstrador

J'-i.-r'i-i

El correcto ingreso lo llevara al siguiente paso, donde es necesario seleccionar la Base de
Datos de Datos con la que trabajara. Para seleccionar la Base de Datos debe activar la
opcién Bases de Datos, segun se indica:

= GenDatasave Version 1.0.0.(

Archivo | Idioma  Configurador

Conexion al Servidor

[ ] |

% % B Bases de datos
. d A - Administracidn »
aguainnovo -
{2} Bloguear aplicacién

@ salr

GenDataSave
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Se desplegara la siguiente ventana:

Bases de Datos
Database_1

Una vez seleccionada la Base de Datos con la que se trabajard, en el ejemplo
Database_1, presione Aceptar.



enDatasave Version 1.0.0.0 Copyrig 010 o=0E3

Archivo  Idioma  Configurador  Ingresode Datos  Consultas  Programas geneticos  Ventanas | o

N

’/ < = SBLE

o
. .% WWw.AQUAINNOYO.COM

aquainnovo COPYRIGHT® 2010 AQUAINNOYO S.A.

User: Hector Barahona  DataBase: Antares Max Bases de Datos =5 Licenciado para Empresa de Prueba
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User: Test User  DataBase: Database_1 Max Bases de Datos =5 Licenciado para Empresa de Prueba

Estado

En la barra de estado i parte inferior de la pantalla i se indican los parametros que utiliza
GenDataSave®©



OPCIONES DEL ADMINISTRADOR GENETICO

El Administrador Genético podra configurar las opciones de usuarios, tablas y pardmetros
gue se activan a través del submenu Administracion:

GenDatasave Version 1.0.0.0 Copyright © 2009

Archivo | Idioma  Configurador  Ingresode Datos  Consul

£y ' Conexién al Servidor

.‘; Bases de datos
|

A Administracion » In, Usuarios
} I
(s} Bloguear aplicacion | Tablas »
|
| =
@f. Salir ’ Parametros

Usuarios

Como se muestra en la imagen, esta configuracién permite definir qué atribuciones
tendra cada usuario. En el cuadro Usuarios, se muestran todos los usuarios con
acceso a GenDataSave®©.

[ ]

%
. Usuarios Input data (manual] Consultas
aguainnovo Test User Tablas i Crear |
Familias | Ejecutar O
bl O Elirinar O
Ingresos O
Consultas (|
Nombre _ Ingreso Automatico Limpiar Tablas  []
‘ Procedimientos  []
H?ﬂ'? Eamiias 0 Programas Geneticos
Pedigree
Crotal O 7 O
Archivo de datos
Administrador O Ingreso O 0

Bases de Datos
Transporte

[] Database_1 Familias O =
Animales (|
O

Backup GenDataSave

genomics management soluticns

Crear Backup |

Liberar Loc O

Para modificar la configuracion de un usuario, selecciénelo desde el cuadro
Usuarios y se activaran los campos que pueden ser modificados.



[ ]
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Nombre
Nombre del usuario que se va a crear/modificar.
Userld

Esta fue previamente ingresada al crear el usuario de Base de
Datos (Administrador informatico).

AdministradorGenético

Al activar esta casilla, el usuario tendra las atribuciones de un
Administrador Genético.

Input data (manual)

Al activar Tablas y/o Familias y/o Crotal y/o Ingresos el usuario
podré desplegar las pantallas de ingreso manual de datos.

Ingreso automatico

Posee las mismas opciones que Input data (manual), pero activa el
ingreso automético de datos.

Transporte

Permite planificar y autoriza el Transporte para Familias, Animales
y/o Backups.

Crear Backup
Permite crear backup de animales con trazabilidad familiar.
Liberar ubicacion

Permite al usuario liberar ubicaciones cuando estas no son liberadas
en forma automatica.



Consultas
Esta opcion permite realizar diversas acciones segun requerimiento
del usuario, tales como:
Crear

Crear consultas.

Ejecutar
Ejecutar consultas previamente registradas.
Eliminar

Eliminar consultas existentes.

Consultas
° Visualizacién de consultas grabadas en su expresion SQL.
o 0% Limpiar tablas

aguainnovo

La ejecucién de una consulta puede generar una tabla de
datos que esté presente en otra consulta. Si la primera
consulta es realizada nuevamente, los resultados de esta
serdn agregados a la tabla existente. Esta opcion permite
limpiar dicha tabla antes de ejecutar la consulta.

Programas genéticos

Permite crear los archivos de datos usados por programas de
analisis genéticos y también ejecutar dichos programas.



Tablas

El submena Tablas permite configurar:

Archivos | Idioma  Configurador  Ingreso de Datos  Consulkas Programas Genekicos  Wentanas
| I.TJ Conexion al Servidor
. Bases de Datos
|ﬂ Adriniskracion 3 | n Usuarios
EIJ Bloquear aclicacion | Tablas » | & Valores por defecto
Salir P K
D Arametres " valdaciones
Valores por defecto
Permite asignar valores por defecto a un campo de datos, en caso
de que uno o0 mas valores no existan al momento de ingresar
informacion.
e
Bases de datos Campos de datos
@ i vl
aquainnovo F—
Default
P
r,,,; .-
St -

La configuracién de valores por defecto se realiza en 3 pasos:

1) Seleccion de una Base de Datos
2) Seleccion de una Tabla
3) Seleccién de un Campo de Datos
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Caso practico:

Valores por defecto

Bases de datos

|Database_1 v ‘

Tablas -

A
breeds 3
cyclephases

dnamaterial

families

famtag

genetic_group

geneticanalysis

locationanifam

locations

locationtypes

measureitems

measureunits

mortalitycauses

mortalityreport

pedigree

remarks

remarkstypes

tag_types

tags

measurements

shifts

remarksconcepts

Mark Tuoe .

Campos de datos

Animal_Id
| &nimal_Type

Family_ld

Tag_Date
Mort_Date

.

GenDataSave

genamics management solutions

Default

En la Base de Datos, se

h a

s el

ecci

onado |

dat os ; énscaso @ue la carga de datos para el camp o
contenga un valor, a este campo se le asignara el valor por defecto i N o .
Ademas, el botén Fecha permite asignar el valor Now() a un campo fecha.

a

t abl
i 1@ X O

a

Aani



Validaciones

Permite aplicar condiciones a la grabacién de un registro cuando este no
esta incluido en la integridad referencial de la tabla o cuando deba cumplir
condiciones especificas con otro registro o dato.

Validaciones

Validaciones

animals A
breeds
cyclephases
dnamaterial
families

famtag
genetic_group
geneticanalysis
locationanifam
locations
locationtypes
measureitems
measureunits
mortalitycauses
mortalityreport
pedigree

remark < v

o*e
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En nuestro ejemplo, indicaremosqueelc ont eni do del c,denpo fALoc.
la tabla backup_animals debe estar e n @ L o,da la tabdariiodatibrsa

e Seleccionar la tabla (izquierda) y el campo (derecha) de la parte
superior de la ventana desplegada.

e Al presionar el boton Agregar Campo se indicara la instruccion SQL de
la relacién establecida:

|

backup_animals. Location_ld | | “
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e Seleccionar el operador (en este ejemplo, se usa el operador IN)

backup_animalz.Location_[d |

e Al seleccionar el operador este se agrega a la instruccién SQL:

|I:uau:kup_animals.Lu:u:atiu:un_ld IM

e Luego, es necesario seleccionar la tabla fLocationsoy el campo
fLocation_ldo finalmente, presionar Agregar campo.

|I:uan:kup_animals.Lu:u:atiu:un_l-:l M locations Location_|d |

¢ Una vez creada la condiciéon se debe Agregar regla

Validaciones

Validaciones

Validaciones

Validaciones

[famtag 7]

q Location_|d geneticanalysis ~ E
genetic_gioup LocationType_Id iocationanifam B ype.
geneticanalysis Location_Narne: Jocations. Location_Name
locationanifam Creation_Date locationtypes Creation_Date
localions InUse measureitems InUse
locationtypes measureunits
measureitems mortaltycauses
measureurits mortaltyreport
mortaltycauses pedigree
mortalitpreport remarks
pedigies rematkstypes
remarks tag_types
remarkstypes tags
tag_types measurements

shi
measurements rematksconcepts
shifts b M. Tune L

Backup_animals.Location_Id IN locations Location_|d

(|

[Backup_animals Location_Id IN locations Location_Id

.

L.

GenD__ataSgye




Parametros

El submend Parametros se selecciona desde el menu Administraciéon y
permite indicar los pardmetros que debe considerar la aplicacion.

El despliegue de Parametros es el siguiente:

Separador .csy ! '
Min AlFam ID 1 &ga'

) GenDataSave
Max AlFam ID 500 EES SRR SR
Editor t:\Archivos de programatConTEXTA\ConT E><T4e;
ASREML ‘ :
PEST :EZ;i.ArCHivos de g(ogjama\Microsoft OfficeNDffice |
MTDFREML ' "

. e

o*e

aquainnovo e Separador .csv
Indica el separador de campos para un archivo .csv.

e MinAlFam ID
Indica el Valor/NUmero minimo de identificador/Marca AltFam |Id
disponible.

e MaxAlFam ID
Indica el Valor/NUmero minimo de identificador/Marca AltFam Id
disponible.

e Editor
Ubicacién del programa Editor de texto que utilizara la aplicacion.

e ASREML
Ubicacion del programa ASREML, si existe.

e PEST
Ubicacion del programa Pest, si existe.

e MTDFREML
Ubicacion del programa MTDFREML, si existe.

e Other
Ubicacion de otro programa que se requiera.



CONFIGURADOR

Menu que permite Crear, Editar y Eliminar la estructura de una Base de Datos.
Incluye herramientas basicas de Base de Datos relacionales y, permite incluir
modificaciones al sistema sin la ayuda de un programador.

GenDatasave Version 1.0.0.0 Copyrig

_Configurador | IngresodeDatos  Co
1 Crear Base de Datos

J
(<]

Archivo  Idioma

Editar Base de Datos

Eliminar Base de Datos

!
e

Crear Base de Datos

Como su nombre lo indica, permite crear una Base de Datos en blanco, con
las tablas matrices.

Crear Base de Datos
[ ]

[ ] l% Bases de Datos existentes
Database_1

aquainnovo

Nombre de la nueva Base de Datos

GenDataSave | |

genamics management sclutins

Ingresar nombre en el cuadro de texto Nombre de la nueva Base de
Datos y presionar Crear.



Una vez creada la Base de Datos, la ventana queda como se indica en la
siguiente imagen.

Crear Base de Datos

Bases de Datos existentes
Database_1

Gen DataSave Nombre de la nueva Base de Datos

genomics management solutions [Da[abase_2 l

' fear . . aalir .

La Base de Datos ha sido creada

L]
..‘.% Para cerrar la ventana presione Salir.

aquainnovo L
Eliminar Base de Datos

Este submenu permite eliminar completamente una Base de Datos. La unica forma
de recuperarla es mediante un archivo BackUp de ella. Ante el riesgo potencial de
pérdida de datos se aconseja que esta opcion sea manejada exclusivamente por el

Administrador Genético.
Eliminar Base de Datos

-
~

GenDataSave

gencmics management sclutions

Bases de Datos existentes

Database_1
Database_2

T




e Seleccionar la Base de Datos a eliminar.
Presionar el boton Eliminar. El sistema solicitara confirmacion de la
ejecucion.

e Esperar hasta que el nombre de la Base de Datos desaparezca del
listado.

Editar Base de Datos
El submenu Editar Base de Datos posee tres opciones:
e Crear Tabla

e Editar Tabla
e Eliminar Tabla

| ﬂz_,j Crear Tabla Editar Tabla @Eliminar Tabla | |

Crear Tabla

: |[Ed crear Tabla [@#Editar Tabla [ Eliminar Tabla ||

% Base de Datos v Nombre de la Tabla [_
% Database_1
[ ]

. Database_2
aquainnovo

La opcion activa se identifica por el cambio de color de sus
caracteres (rojo) y el despliegue de la lista de Bases de Datos
existentes. Se debe seleccionar una.

; | [E crear Tbla [#]Ecikar Tabla [ Elminar Tabla | |

Base de Datos ‘ Database_1 v/ Nombredela Tabla |Tabla_Nuevd

Tablas |
» lAIlFamlag

animals

Backup_arimals

[Backup_Type
breeds
cyclephases
dnamaterial

| DNA_Location

| DNA_Material
DNA_Type
families

|famtag -




Se observa el despliegue de la lista de las tablas que componen la
Base de Datos seleccionada.

En Nombre de la Tabla se debe ingresar el nombre de nueva tabla

(enelejemplo,f NuevaTabl ao)

Luego, presione Crear tabla. El despliegue en pantalla mostrara la
estructura de los campos de la tabla, en el lado izquierdo de la
ventana.

Ubique el nombre de la tabla creada en la lista de tablas y
seleccidnela haciendo un clic sobre ella.

: |[Ed crear Tabla [@Editar Tabla ] Eliminar Tabla ||
Base de Datos |Database_1 v| NombredelaTabla |Tabla_Nueva
Nombre del campo | Tablas & v
qryTablescfg 2
Tipo ‘ Dt remarks
Largo [ ] remarksconcepts ESQ Pi}g%ﬁxg
Ertarocil | ‘ remarkstypes
— Seq_Analyzer_Type
Decimales | |
shifts
yallies » Tabla_Nueva
Indice []  Unico [J tags
® MNombre ‘ ‘ :i tag_types
% Autoincremento [] tmpAnimals
. ® Frme Keg ] | tmpGeneticGroup
tmpPedigree
H Allow Null i
aguainnovo B
e — | Name Type Lenght Integers | Decimals PK Index
Tabla de referencia | v|
Campo de referencia \ Al
OnDelete ‘ |
ON Update ‘7;7}
Desplegable []
Vista L b
Rango de Validacion
Max Min |
Comentarios
- et J

Como se observa en la figura superior, se pueden crear campos de
datos en la tabla seleccionada.

Nombre del campo

Alfanumérico, acepta los caracteres permitidos por cada
Engine/Motor de base de datos. No se puede utilizar el
nombre de la Tabla como nombre de campo.



Tipo

De acuerdo a los formatos disponibles en bases de datos, los
tipos de datos del campo pueden ser:

Tipo Descripcion

Bigint (Big-Intiger/Enteros grandes de longitud > 20

date (MySQL) Fecha en formato MySQL

Date-time Fecha y hora

Decimal Formato numérico con decimales, donde se especifican el
total de digitos y nimeros decimales.

double Numeros decimales de gran tamafio

float Numeros decimales

int NuUmeros enteros pequefos (< 10 digitos)

longtext Cadena de texto utilizada para descripcion

time (MySQL) Indica hora

Tinyint Enteros muy pequefios, (+0 i 255) 6 (-128 1 127)

varchar Campo alfa-namerico

Lost i pos dest ac asoolssmaswutilicgadesg r i t a d
recomendables para este tipo de base de datos.

[
.%5 Largo
aguainnovo Largo del campo (si el Engine es SQL Server no se indica
largo).
Enteros

Enteros que componen el dato (MySQL).

Decimales
Decimales que componen el largo (MySQL).

Valor
Valores que puede tomar el campo. Van separados por coma

(.)-

indice
Indica si el campo va a ser indexado (MySQL).

En el caso de ser indexado, debe indicar:

e Siel valor debe ser Gnico o puede estar duplicado
e Dar un nombre al indice
e Indicar que es normal

Autolncremento
Indica si al crear un nuevo registro, el valor de este campo se
autoincrementa (el tipo debe ser int).



[ ]
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Primary Key

Indica si el campo es Llave Primaria.

Allow Null

Indica si se permiten valores Null en el campo de datos.

Foreign Key

Esta opcion crea las relaciones entre tablas. Permite
establecer una integridad con el valor que debe estar en otra
Tabla. Para usar Foreign Key es necesario indicar:

Tabla de referencia
Nombre de la Tabla que contiene el campo de datos a
consultar.

Campo de referencia
Nombre del campo de datos a verificar en la tabla de
referencia.

On Delete
Indica la accion que se va a tomar si se elimina el
registro de referencia, de acuerdo a uno de los
siguientes valores:

CASCADE

Elimina los registros asociados al campo en las tablas
relacionadas

NO ACTION

No realiza ningun tipo de accién

RESTRICT

No permite eliminar campo habiendo registros asociados
a dicho campo en otras tablas.

SET NULL

Asigna valor nulo al campo eliminado habiendo registros
asociados al campo,en otras tablas.

Las opciones a usar en primera instancia deben ser
consultadas al encargado de soporte del software, pues su
eleccién dependera de cdmo se maneje el sistema.

On Update
Indica la accion que se va a tomar si se altera el
registro de referencia, de acuerdo a uno de los
siguientes valores:

CASCADE

Actualiza los registros asociados al campo en las tablas
relacionadas

NO ACTION

No realiza ningun tipo de accion

RESTRICT

No permite actualizar campo habiendo registros
asociados a dicho campo en otras tablas.

SET NULL

Asigna valor nulo al campo actualizado habiendo
registros asociados al campo en otras tablas.




[ ]
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Desplegable
Permite desplegar un campo de datos relacionado
con la Foreign Key, cuando se ingresen datos en
forma manual para esa tabla.

Vista
Permite indicar el campo que se va a desplegar,
asociado a la Foreign Key.

Rango de validacién
Indica si la informacién de un campo de datos va a depender de un
rango (si el campo es de tipo numérico).

Max
Valor maximo

Min
Valor minimo

Comentarios
El software permite agregar comentarios del usuario al campo de
datos.

Editar/Modificar Tabla

Editar/Modificar una tabla implica una de tres acciones posibles:

e Agregar un campo de datos
e Modificar un campo de datos
e Eliminar un campo de datos

Los pasos a seguir son:
e Seleccione el menl Editar tabla.
e Seleccione la Base de Datos

e Seleccione la tabla a modificar (se desplegaran todos los
campos que la forman).

e Para Agregar un campo de datos, escriba sobre los
campos determinados y presione Modificar para ingresar
la informacion.

o Sila lista con los campos de datos se borra debe
seleccionar nuevamente la tabla y se volveran a



desplegar los campos de datos incluyendo el que
se agrego previamente.

e Siva a Modificar un campo de datos, realice los cambios
de acuerdo a las restricciones que tienen los
Engine/Motores de Base de Datos y presione Modificar.
Si tiene dudas, contacte al personal de soporte del
sistema.

Para Eliminar un campo de datos, seleccione el campo y
presione Eliminar campo. Si se elimina un campo de una
Base de Datos poblada, todos los registros asociados a
dicho campo, se perderéan.

Eliminar tabla

Para ejecutar esta opcion, realice los siguientes pasos en
forma consecutiva:

e Seleccione la Base de Datos

e Seleccione la tabla a eliminar

e Presione Eliminar. El sistema indica que la tabla

ﬂ: posee datos y solicitara confirmaciéon del proceso
o° e o _

aquainnovo La eliminacion de una tablla perteneciente a una Base o!e
Datos poblada también elimina todos los registros asociados
a esta.



[ ]
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INGRESO DE DATOS
El mend Ingreso de Datos permite alimentar el sistema mediante aplicaciones de
ingreso manual o automatico de datos, las que pueden ser modificadas por el
usuario.

Opciones de menu:

Archivo  Idioma  Configurador | Ingreso de Datos | Consultas  Programas genetic

Ingreso Manual de Datos »
vIngreso Automdatico de Datos »
V%ransportes >
>Crear Backup

Liberar Locaciones

¢ Ingreso manual de datos. Permite ingresar datos especificos en tablas
especificas, via Ventana. Por ejemplo, en tablas Breed, Shift,
Measureltems, Grupo Genético, etc.

¢ Ingreso automatico de datos. Permite ingresar datos mediante un archivo
.csv, y esta disefiado para el ingreso masivo de datos.

e Transporte. Permite controlar el flujo o transporte de los animales de una
locacion a otra, registrando el cambio de fecha y generando un historial de
movimientos.

e Crear Backup, Permite crear registros de respaldo de animales por
afio/year y por su ubicacion inicial, a la que se puede dar seguimiento
mediante la opcidn Transporte.

e Liberar locaciones, Permite liberar las locaciones que estan con status de
ocupadas. Esta opcién busca liberar en el sistema aquellas locaciones que
han sido desalojadas y que seran vueltas a usar.



Ingreso manual de datos

Las opciones que el sistema despliega son:

Archivo  Idioma  Configurador | Ingreso de Datos | Consultas  Programas geneticos  Ventanas
I Ingreso Manual de Datos » I Crear/Editar Tablas de Ingreso

Ingreso Automético de Datos » Familias

Transportes 4 Crotal

Crear Backup -

: 7 Backup_ anima A

Liberar Locaciones Backup, Type D
dnamaterial
DMA_Type
Genotyping_Pedigree
Mark_Type
Molecular_markers
mortalityreport X

Crear/Editar Tablas de ingreso

Familias (creacion de familias)

Crotal (Identificacién alternativa al pit tag)

Tablas en las que se pueden ingresar datos en forma directa.

Crear/Editar Tablas de ingreso

.:% Permite indicar qué tablas podran tener un ingreso manual de datos.
[ ]

aqua innovo Tablas con Ingreso de datos Manual

Tablas

altfamtag ~
ahimalz
backup_animalz
backup_type

breeds

cyclephases
dna_location
dna_material
dna_type

farmilies

famtag
genetic_group
geneticanalysizs
genotyping_pedigree
histags
locationanifamn
locations
locationtypes
mark_type
measureitemns
meazuremnents
mEasureLnits
molecular_markers
molecularmarker_utility
mortalitycauses
mortalityremarks
mortalityrepart
MuewaT abla
pedigres
programpath

Prusha

arytables

remArks L

DOOOOODO0OROEOEEODOO 00 OO 00O OO

Las casillas marcadas indican la tabla que tendrd ingreso manual.
Estas casillas se pueden marcar y desmarcar y la actualizacion es
inmediata. Las tablas marcadas apareceran en el combo-box del
menu.
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Familias

Permite ingresar manualmente cada registro.

Familias

lgual Cepa
Macho
Criopreservado ] O Animal 1d O Pittag O Crotal
\ | |
Breed Year
i ~]
Hembra
Criopreservado ] O Animalid O Pittag O Ciotal
| T [N i
11
?reed Year Familia - Grupo Genetico de la Progenie
v \ v |
| J
Tipo ubicacion Ubicacion Fecha

Campos a ingresar:

Igual cepa

Se debe marcar esta casilla si el macho y la hembra
son de la misma cepa. Si son de diferente cepa, no se
debe marcar y el Breed Year de la hembra se
desplegard en el cuadro correspondiente. En esta
situacion se pueden seleccionar independientemente
la combinacion Breed Year que se desee.

Macho

o Criopreservado
Si el macho es criopreservado la aplicacién no
limitara la edad de nacimiento de acuerdo a
validacién, como ocurre normalmente en los
otros casos.

o Identificacion del macho
El usuario deberéa indicar como identifica al
macho:

o Por Animal Id
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o Por Pit tag
o Por Crotal

e Breed Year

Se debe especificar el Breed Year del macho y
este sera verificado en la Base de Datos, en
funcion de la identificacién del macho asignado.

e Hembra

o Criopreservado
Bajo esta condicion la aplicacién no limitara la
edad de nacimiento de la hembra. Si bien hoy
no existe la tecnologia para criopreservar
ovas, igualmente se incluyé la opcion en el
sistema.

o Identificacion de la hembra
El usuario debera indicar como identifica a la
hembra;

o Por Animal Id

o Por Pit tag
o0 Por Crotal

e Breed Year
Se debe especificar el Breed Year la hembra y se
verificara en la Base de Datos si este es diferente
al del macho y que esté en concordancia con la
opci-n fAigual <cepabo.
e Breed Year Familia

Se debe indicar el Breed Year en el que fue creada la
familia.

e Grupo genético de la progenie

Se debe indicar a qué grupo genético de base
pertenecera la familia

e Tipo ubicacion

Se selecciona el tipo de locacion que es definida
previamente por el usuario.
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Crotal

e Nombre de lalocacion
Se indica el nombre de la ubicacion
e Fecha
Fecha de creacion de la Familia.
En general se asigna la unidad donde se incubaran

los huevos de una familia.

Permite ingresar Crotales en forma manual. Con esta aplicacion se
crea la relacion Animal.ld - crotal Id, que es una opcién para
manejar los desoves y los apareamientos en base al nimero de
crotal. Esta aplicacion debe ejecutarse antes de crear las familias.

2o ,F,',I,t,,Tag
;‘;&l}47. Tipo tag
GenDataSave | v
@enomics management sclutions
Crotal Id
Cepa Afio

Fecha

En ella se debe ingresar:

e Pit Tag.
Se debe digitar la cadena de caracteres del codigo

e Tipo de Pit Tag
Corresponder al tipo de proveedor de Pit Tag usado (trovan,
sokymat, etc).

e Crotal Id
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Numero que identifica al crotal.

e Cepa Afio
Cepa Afio al cual pertenece el animal

e Fecha
Fecha en la cual se agregdé la marca crotal al animal.id
correspondiente.

Ingreso de datos a una tabla

Seleccionar la tabla del combo-box (la ventana de ingreso se
adaptara segun los campos de datos que tenga la tabla).

Si el campo de datos es auto-numérico, este no se mostrara en la
ventana.

Si el campo depende de un Foreign Key y este tiene activada la
opcion fdesplegableg se mostrard un combo-box con la descripcién
indicada en la tabla y grabard el cédigo de dicha descripcion.

La validacion de los datos se debe efectuar segun lo indicado en la
descripcion de los campos de datos y también lo indicado por el
Administrador Genético en Validaciones.

Ejemplo de Entrada manual con tabla Breeds

Breed |d

name

Drescription

Fiephd axkionth

FepMimbdanth

MaxFep
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Ingreso automatico de datos

Se realiza mediante un archivo .csv que contiene los datos a

ingresar.
Ingreso de Datos. I Consultas  Programas geneticos  Ventanas
i Ingreso Manual de Datos »
Ingreso Automatico de Datos » | Crear/Editar Procedimientos
Transportes 4 Familias
Crear Backup Crotal
Liberar Locaciones -

Crear/Editar Procedimientos

Se entiende por Procedimiento la secuencia de instrucciones que
permiten leer los registros .csv y actualizar las tablas relacionadas.
Un procedimiento puede ser grabado para una futura utilizacién y
sera desplegado en el combo-box del menda.

Configuracion de Entrada automatica

Crear Procedimi v ¢ Editar Procedimi ~ ¢ Eliminar Procedimiento v iy Salir de Procedimientos ~
Procedimientos existentes Campos existentes
Actualizar Sexo | Tipo de Ingreso
Demo 3

Ingreso de Animales

Ingreso de Breeds

Ingreso de locations

Ingreso de measure types
Ingreso de measurement units
Ingreso de Remark Concept
Ingreso de Remarks Type
Ingreso de shifts

Ingreso de tags

Ingreso de tags type

Ingreso Location ype
Mediciones e

Columna Tabla_Destina Campo_Destino Tabla Campo Valor Columna Origen Destina

La imagen superior muestra todos los procedimientos existentes
donde es posible ver la composicion de cada uno de ellos.
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Crear procedimiento

| Nombre del Procedimiento

Nombre del campo

Columnas

Crear Procedimiento

Tipo de Ingresa
® General
O Pit tagging system

O Remarks

Tablas

Comentario

Campos Destino Restricciones Datos Repetitivos

AltFamtag
animals

| Backup_animals

Backup_Type
breeds
cyclephases
dnamaterial

DNA_Location

DNA_Material
DNA_Type
families
famtag

geneticanalysis

genetic_aroup

| Genotyping_Pedigree Normal El [7—‘ [ v]

hislocanifam
hisT ags

| locationanifam

locations
locationtypes

| Mark_Type

measureitems

| measurements

measureunits

5] Tabla Tabla
1 i g
Campo Campo
| |

& v/
Walor Nulo Walor Columna -
\ ) —

lz31z3 O Campo Origen
‘ (Desplegable? [

Campo Origen

lgnare O ‘
Campo Destino

Campo Destino

e [~
.

(|

v

| Columna | Tabla destino

Campo destino Tabla restr Campo restr Valor Campo origen Campo destino

. o ! Sl

Nombre del Procedimiento

Se debe ingresar el Nombre del procedimiento que se
va a crear y grabar.

Nombre del campo

Nombre simbdlico de los campos que componen el
registro .csv, que en general es indicativo del campo.

Estos nombres se deben ingresar en Columnas

mediante el botén
Columnas

Contienen el nombre simbdlico de los campos del
registro .csv.

Deben tener el mismo orden en que han sido
dispuestas en el registro .csv.



[ ]

o*e

aguainnovo

Para cambiar el orden se debe arrastrar el nombre
con el mouse al lugar deseado.

Para eliminar un campo es necesario activar la opcion
dando click derecho al mouse.
Tipo de Ingreso
Existen tres tipos de ingreso:
o General
Permite el ingreso de datos que no conlleven
la creacion o eliminacion de registros de otras
tablas.
o Pittagging System
Se debe utilizar para crear animales que han
sido marcados con un sistema de marca
individual, como el Pit Tag.

o Remarks

Procedimientos para ingresar Remarks
(observaciones).

Comentarios

El usuario puede agregar las observaciones que
estime necesarias. Acepta multiples lineas.

Tablas

Contiene la lista de todas las tablas de la Base de
Datos.

Campos

Al seleccionar una tabla, se despliegan todos los
campos que contiene la tabla seleccionada.

Destino
Se indica a qué tabla debe ir el dato del campo .csv y

gue accion se ejecutard si dicho campo viene en
blanco.
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Restricciones

Se indican las condiciones que debe cumplir un
registro para ser grabado. Estas condiciones estan
relacionadas con otras tablas.

Datos repetitivos

Se indica que datos se deberan llenar por pantalla y
gque son comunes para todos los registros. Por
ejemplo, se usa cuando se ingresa un grupo de
registros que corresponden a una misma medicion.

En el cuadro inferior apareceran las instrucciones dadas por
el usuario.

Modo de operar

Para explicar el funcionamiento en la creacion de un
Procedimiento, se ilustra un procedimiento para actualiz el
peso de un animal.

El archivo .csv se llama datos.csv y contiene:

Pit
Width
El primer registro contiene el nombre de los campos. El

nombre del procedimiento serd IngresoPeso y una vez
ingresados los campos la Ventana quedara de esta forma:

Crear procedimiento

Nomb{e ;Iel Procedimiento T
IngresoPeso G
MNombre del campo C
C
I;glumnas Iablag
Pit AltFamtag
Peso animals
Backup_z
Backup_T
breeds
cyclephas
dnamateri.
DNA_Loc

Para cargar la informacion de Peso, se debe seleccionar la
columna Peso e identificar, dentro de la tabla measurements,
el campo de destino measure.



Crear procedimiento
| |MombredelProcedimienta Tipqdeingess  Comentario
[IngresoPeso © General

Nombre del campo O Pittagging system

O Remarks

Columnas Tablas Campos Destino
Pit AltFamtag ~ | Animal_ld Tabla

animals — | Measure_Id l ‘
Backup_animals [Measuie |
Backup_Type measure_date Campo

breeds li ‘
cyclephases .
dnamaterial
DNa_Location
DNA_Material
DNA_Type Error O
families
famtag
geneticanalysis Ignore
genetic_group
Genotyping_Pedigree Normal O
histags i
locationanifam

locations

locationtypes
Mark_Type
measureitems
lmeasuements |

measureunits
M mlmmidaehd aelsme LIbE, W2

A continuacioén se ha definido el destino del campo y la
accion que tomara si el campo del archivo .csv viene en

Walor Nulo

blanco.
o«
o .% Una vez definido el destino se presiona el boton Agregar del
aguainnovo cuadro Destino.

La restriccion de uso para este registro es que el Pit debe
estar asignado a un animal.

Para que se cumpla esta condicién se debe indicar de la
siguiente forma:

Restrcciones

Tabla

| tags ~ |
Campo

| Tag_Id L |

Walor Colurmna

|F'it v|

Campo Origen
\Animal_Id v |
Campn Destino

t"-.r'uirnal Id v |
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e Tabla que debe consultar : tags

e Campo que debe buscar: Tag_Id

¢ Valor que debe comparar: Pit (archivo .csv)

e Valor que tiene que obtener: Animal_Id (tabla tags)

e Campo donde se almacena el valor obtenido: Animal_Id
(tabla measurements)

Para incluir esta restriccion se debe presionar el boton Agregar
del cuadro Restricciones

El cuadro de destino desplegaré los datos agregados:

>

Columna

Tabla destino

m measurements

Peso

measurements

Campo destino
Measure |

Measure

9 tags

Campo restr Valor Campo origen

Tag_Id Pit Animal_ld

Animal_ld

Campo destino

Importante: si se agrega una restriccibn o un campo repetitivo, la
tabla que depende de dicha restriccion o repeticion debe estar

activa.

Para definir el tipo de medicién se utiliza el cuadro Datos

Repetitivos

En este

caso el

[atos Repetitivos

Mambre

TipoPesn

meazureitans “
Meazure_Manme “

iDezplegable?
Campo Origen
Meazure_Id w
Campo Desting

Meazure_Id “

o

nombre del

La tabla es measureitems

El campo es Measure_Name

Campo

e s

ot
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La aplicacién tomara el valor Measure_Id de la tabla measureitems y
lo grabar& en el campo Measure_ld de la tabla measurements.

Lo mismo debe hacerse para ingresar la fecha de la medicién, salvo
gue en este caso no se desplegard un cuadro, si no una casilla de
texto que contendra la fecha de la medicion.

El cuadro de destino desplegara los datos agregados:

Configuracion de Entrada automatica

Crear Procedimiento » 4 Editar Procedimiento » < Eliminar Procedimiento ~ giy Salir de Procedimientos ~

Columna Tabla destino Campo destino Tabla restr Campo restr Valor Campo origen Campo destino
> v Fecha ‘ measurements ‘ [none) [ 9 ‘ [none) [none) [none) measure_date v measure_date

Peso measurements Measure 9 |tags Tag_ld Pit [ Animal_|d Animal_|d

Peso . measurements . Measure ‘ | . ‘ v

TipoPeso ‘ measurements Measure_ld [ 8 | measurements [ Measure 7 [none) [ Measure_|d Measure_|d

Una vez generadas las instrucciones necesarias se debe Grabar
previo a ejecutar el procedimiento.

Al seleccionar un procedimiento ya grabado desde el menu
Crear/Editar Procedimientos,, la ventana mostrara lo siguiente:

Campos existentes

Brovedisiontus existantcy S
Tipo de Ingieso [ [Pit
Peso
|
Columna Tabla destino Campo destino Tabla restr Campo restr Valor Campo origen Campo destino
> _ measurements [none) 3 | [nhone) [hone) [none) measure_date measure_date
Peso | measurements Measure . 9 » tags | Tag_Id Pit .Animal_ld Animal_ld
Peso measurements Measure |

measurements Measure_ld 8 | measurements Measure

[hone) Measure_|d Measure_Id




Editar/Modificar Procedimiento

Modificar Procedimiento

Tipo de Ingreso

v ‘ eneral
Nombre del campo Pit duvenile:
Columnas Tablas sl Destino Restricciones Datos Repetitivos
I AlFamtag ~ Tabla Teon Norbre

animals ‘ ||| < —
Backup_animals
Backup_Type Campo Campo
breeds |
cyclephases ‘ v| [ bl
dnamaterial £ Valor Col
DNA, Location Walor Nulo ‘alor Columna
lDa'rmE? e Eror O Campo Origen = B o
famtag . Ignore (] | . 3
geneticanalysis & Campo Origen
genetic_group Campa Destino i
Genotyping_Pedigree Normal ] | (M
E:z'?g;;“fa'“ Campo Destino
locations
locationtypes
measureitems
measurements
measureunits .

| Columna Tabla destino Campo desting Tabla restr Campo restr WYalor Campo origen Campo desting

&
"
aguainnovo Del primer combo-box se selecciona el procedimiento a

modificar

odifica oced 0
Tipo de Ingreso Comentario
v‘ General

Tablas bl Destino Restricciones Datos Repetitivos
AlfFamtag - Tabla v Nombre
animals — T Il o
Backup_animals L ‘
Backup_Type Campo Campo
breeds [ ‘ r
cyclephases 1 ‘ bt ‘ | v ‘
dnamaterial Valor Col
DA, Location Valor Nulo i alor Columna
DNA_Material | s
DNA_Type Emor -
families O Campo Origen ¢Desplegabl O
famtag . lanore | o’ ‘ 5
geneticanalysis q g L———— =" CampoOrigsn
genetic_group Campo Destino :

Genotyping_Pedigree Normal O :’ { he
e Comstoe
locationanifam m ‘4‘,]
locaioe [ |

locationtypes

nesinee (|

measureitems
measurements
measureunits b
| Columna Tabla destino Campo destino Tabla restr Campo restr Valor Campo origen Campo destino
» animals Sex [1] | |
Sex 9 |tags Tag_ld Pit Animal_ld Animal_Id
Peso measurements Measure |
measurements Measure_ld 8 | measureitems Measure_Name | [none] Measure_ld Measure_Id
measurements measure_date |9 |[none) [none) | [none) measure_date | measure_date




o*e

aquainnovo

En esta ventana es posible agregar nuevas instrucciones y

instrucciones seleccionando

la instruccion en el

cuadro inferior y borrandola con el boton izquierdo del

eliminar
mouse.
Colurna T abla destino Campo desting Tabla restr Campa restr
Sewro anirnals Sex |
animals [hone) 0 |tags Tag_Id

|
0 | measureitems

0 | [none) [nane)

[nane]

measurements

Measure_Mame

“Walar Campo arigen
Fit Animal_ld
[none) Meazure_|d
[nane] measure_date

Campo desting

Animal_|d

Measure_Id

measure_date

Para madificar una instruccion debe eliminarla previamente
y reemplazarla con una nueva como un ingreso normal.

Eliminar un Procedimiento

Procedimientos existentes

| Ingreso de Breeds ~
| Ingreso de locations
| Ingreso de measure types
| Ingreso de measurement units
Ingreso de Remark Concept
| Ingreso de Remarks Type
| Ingreso de shifts
Ingreso de tags
Ingreso de tags type
| Ingreso Location ype

Campos existentes

Eliminar Procedimiento

Pit
Sex
Peso

| Mediciones
Peso
{PesoSex  __ __________________|§
| remarksFamaN00001 b
Columna Tabla_Destino Campo_Destino Tabla Campo Valor Columna Origen Destino
Sex animals Sex |
Sex 9 tags Tag_Id Pit Animal_ld | Animal_Id
Peso measurements | Measure .
measurements Measure_ld 8 | measureitems Measure_Name [none) Measure_ld Measure_ld
measurements measure_date 9 | [none) [none) [none) measure_date measure_date

l EV F r_\c_vmen _| '

R

Seleccionar el procedimiento a anular, y presionar Eliminar

Procedimiento.



Familias

El sub-menu ingreso automatico de familias esta dirigido al proceso
de un archivo .csv de formato fijo.

Ingreso de Familias

Orden de los campos del archivo .csv
Macha, Criopreservado (Si=1, No=0]
Identificacion del Macho

Breed_year del Macho

Hembra Criopreservado [Si=1, No=0]
Identificacion de la Hembra
Breed_vear de la Hembra
Breed_year de la nueva Familia

Id Locacién

Fecha

Grupo Genetico

La primera linea del archivo .csv debe contener el nombre de las columnas

o GenDataSave
oo
aquainnovo (e Gl

El formato del archivo .csv debe tener los siguientes campos (en
dicho orden) y con los encabezados incluidos:

e Macho Criopreservado (Si=1, No=0)

e |dentificacion del Macho (en base al pittag)

e Breed Year del macho

e Hembra Criopreservado (Si=1, No=0)

¢ |dentificacion de la hembra (en base al pittag)
e Breed Year de la hembra

e Breed Year de la nueva Familia

e |d de la Locacién (Nombre de la locacién, numero
incubadora)

e Fecha (Fecha de apareamiento)

e Grupo Genético



Para seleccionar el archivo .csv debe presionar el botén Archivo
gue mostrard el siguiente cuadro de didlogo:

Buscar en: |ioDisc:0 local [C:) v| €] ? ® M-

|5 2f1dd56591344950757bbb3cb3743c75 (D) Documents and Settings
|C5) Send2dd2fa4867e0809cacF2324a0d [C)eadzd3decbiblclcstelchz
Documentos | |IL0) 5e583593a2ebas1abet983bab0zbf4 () Laborakario

recientes |C5) EFfd4c37a3d5608bfb2653chbe5eeb16 (L) LectorPit

&

= IC5) &3b086Fcsh2fbef 3Fcd1d375 C)Michael
£l sgBio
[ IC)11267224b171410993a5 () MsgE:
Escitorio |C5) acd6 7703005 e405be 1 be039083 () MySalDocumentacion
ntares rogram Flles
5 At ]z Fil
. I3 Aquadrchivos () WINDOWS
"-/' [ Aqualnnovo pruebaexportar.csv
aqui_ontrolesUsuario
|C5) aquiControlesUsuai

Mis documentos

IC5) Archivos de programa
~ @ Capturabatos
T'jj)! |5 d4F1 4922 cBd4F 228565343017
3 |C5) Descargas
Mi PC
__ Mombre: | hd | [ Abrir ]
Mis sitios de red | Tipo: | cav files [“oav v | [ Cancelar ]

Seleccione el archivo de entrada de datos y presione Abrir.

° Previo al ingreso de datos, el sistema requiere la validacion del
.‘% archivo .csv. Para ello, es necesario presionar el botén Validar de la
aq’a i'nnom ventana ingres_o d_(? Famili_as. Esta accion permite ch(_aquear las
reglas de validacion de ingreso para los datos a ingresar y
despliega, en la parte derecha de la ventana, los registros con
errores (en el primer campo se indica la linea de registro del archivo

original donde se esta el error).

Ingreso de Familias

Orden de los campos del archiva .csv Line Sourcefield Msg

Macho, Criopreservado (Si=1, No=0) Y Date Error en fecha

Identiicacion del Macho *

Breed_year del Macho

Hembra Criopreservado (Si=1, No=0)
Identificacion de la Hembra
Breed_year de la Hembra
Breed_year de la nueva Familia

Id Locacion

Fecha

Grupo Genetico

La primera linea del archivo .csv debe contener el nombre de las columnas

[ £C \Valios\Falr{lﬁé?_E mor.csv

Gen gat§$qv§
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La aparicion de datos erréneos, obliga al usuario a salir de la

aplicacion para revisar y corregir el archivo .csv que ha sido validado
y que contiene errores.

Cuando la validacién de un archivo no contiene errores se activa el
botén Ingresar.

Ingreso de Familias

Id Locacidn
Fecha

Grupo Genetico

Orden de los campos del archivo .csv Line SourceField Msg
Macho, Criopreservado [Si=1, No=0]
Identificacion del Macho
Breed_year del Macho

Hembra Criopreservado (Si=1, No=0)
Identificacion de la Hembra
Breed_year de la Hembra

Breed_year de la nueva Familia

La primera linea del archivo .csv debe contener el nombre de las columnas

i G \Vaviés\Familias_Evrorvcsv

*

GelDataeve
Presionar Ingresar para activar el proceso de ingreso de datos al
sistema.
Crotal

El ingreso automatico de Crotales, permite ingresar la relacion
pittag-crotal desde un archivo masivo de datos. Al activar la opcion
Crotales del sub-mena Ingreso Automatico, se despliega la
siguiente ventana:

|
Column Field




Seleccionar el archivo .csv cuya primera fila debe contener el
nombre de los campos. Ir a Archivo, seleccionar el archivo a
procesar (a modo de ejemplo, se da uso al archivo Crotal.csv).

Al seleccionar el archivo, se despliegan los campos que lo
componen y los campos de las tablas que actualizan la relacion
Animal-tags contenida en la tabla Tag.

C:\Documents and Settings\elipe. donosohE seritorioh Crotal. cs |
—— = R
Column Field

Location_|d
> T Animal_Id
39 Start_Date
? End Date
Tipo.Teg v Family_Id
Crotal Pit_Tag
T Tag_Type
Fecha Crotalld

o*e

aquainnovo

GenDataSave

omics managem

Luego, es necesario asociar los campos del archivo con los campos
gue se indican y que actualizan la tabla Tags.

Para asociar los campos, se debe:

e Seleccionar el campo del archivo.

e Seleccionar el campo de datos relacionado con el
campo del archivo seleccionado.

e Relacionar todos los campos (segun ejemplo)
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==

: C:\Documents and Settingstfelipe.donosoh\E scritorio\Crotal.csv

Column if@m———v
T~ | Animal_Id
| Tag lStart Date |
Tipo_Tag Tag_Type End Date
| s Family_|d
Crotal Pit_Tag
[T - oo b

¢ —

GenDataSave

Presione Ingresar para validar y grabar los datos.

Ejecutar un Procedimiento:

Una vez que los procedimientos han sido creados pueden
ser ejecutados desde el cuadro desplegable que se observa
en el sub-menu Ingreso automatico de datos.

| Ingreso de Datos | Consultas

‘ Ingreso Manual de Datos

Programas geneticos  Yentanas

Ingreso Automdético de Datos

Transportes

CrearjEditar Procedimientos

Crear Backup

Familias

Liberar Locaciones

Crotal

[ [

IngresoPeso

J Campos dela Tabla




Ejemplo: Seleccionar el procedimiento PesoSex.

Procedimiento
PesoSex

Columnas
Pit

Sex
Peso

SCal

Archivo

C

GenDataSave

Measure_Name
[ v

measure_date

o*e
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En este ejemplo se indica que el item de medicion se
seleccionard desde el combo-box Measure Name que
desplegara el nombre de los tipos de mediciones inscritos y
grabara el indice del tipo seleccionado. Esto es para todo el
ingreso, es decir, para todos los registros del archivo.

measure_date, indica que previo al ingreso de los datos es
necesario indicar la fecha de la medicion (esta es para todo
el ingreso).

A continuacién, indicar el archivo .csv que contiene los datos
aingresar.

Presionar Validar, para comprobar que los datos del archivo
estan correctos.

Si hay registros que no superan la validacion, seran
mostrados en el lado superior derecho indicando el error. Si
hay error, corregir y volver a validar. Cuando no existan
errores, el botén Ingresar se activara.

Los procedimientos de ingreso de datos poseen los
elementos previamente configurados a través de Creacion de
procedimientos. Estos pueden cambiar segun se requiera.



Transportes

Permite registrar los cambios de locaciones de Familias, Animales y

Backup.
Ingreso de Datos | Consultas  Programas geneticos  Wentanas
N Ingreso Manual de Dakos 3
Ingreso Automatico de Datos 3
| Transportes 3 Familias
Crear Backup Animales
Liberar Locaciones Backup
Familias

La opcion Familias permite registrar el transporte de cada
familia desde un punto a otro. En este caso, hormalmente se
registran los flujos de peces desde las unidades de
incubacién a estanques de familias. Al seleccionar la opcién
Familias, se abre la siguiente ventana:

%. Transporte de Familias
.%

. BreedYear Familia

aquainnovo

| v | v|

=
\ |
Tipo de locacidn Destino Fecha

l 4 | I

c

GenDataSave

genomics management soluticns

cepar alir

Se debe indicar el Breed Year de la familia. Al seleccionar el
cuadro desplegable Familia se mostrara el listado de las
familias correspondientes al Breed Year seleccionado.

Transporte de Familias

BreedvYear Familia
|aN2003 vl |

ANDOOD1 201

ANDODOT 202
] |Anooooans
. I |anD0001204

ANDODD1205
Tino de locacid ANDODO1 206
[eedeleason Yanooom 207 fiEch
|TK_Fam v ANDDO01208

GenDataSave

genomics menagement sclutions

v:ep!'av Salir




Aparecera la ubicacion actual de la familia y/o el crotal de la
hembra madre, si esta activo.

Transporte de Familias

BreedYear Fanilia
|aN2009 v|  |anooooraot v]
Tipo de locacidn Destino Fecha
j?lCFam v ‘( v {‘ [
GenDataSave
genomcs management soluticrs

Luego se debe indicar el tipo de ubicacién, la nueva
ubicacién y la fecha en que se produjo el traslado. Presionar
Aceptar para grabar la nueva ubicacién..

.: Animales
@ '% La opcion Transporte Animales, permite registrar el
aquainnovo transporte de animales en forma masiva.

Transporte de animales
-{ = } Cmdelarab’a
| Column Field

.

GenDataSaye

geromics management solitic

naresar Salir
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Al presionar Archivo se especifica y selecciona el archivo
.CSV que contiene los animales que se transportan. Este debe

llevar en la primera fila el encabezado o titulo de cada
columna.

Transporte de animales

qpEcNgS ‘C:\Documents and Sellings\felipe.donoso\Escrilorio\PIaniIIas\CSV\ZDU} CRRGEHEIREHE

| Column Field Location_Name

; S Dot

Start_Date
Tipo T End_Date
Bl Family_ld
Location Pit_Tag
I T Tag_Type
Date

.

s management soluticns

“

A continuacién, es necesario asociar cada campo del archivo
.Ccsv con un campo de la tabla de Transportes. En la figura,
los campos del archivo a importar indicados en seccion
Column, se relacionan con los campos seleccionados de
Campos de la Tabla y especificados en seccién Field.

Transporte de animales

A ‘C:\Documenls and Setlings\felipe.donoso\Escritorio\F‘IaniIIas\CSV\ZDEI‘ e e

Column Field I { Location_Name
Tag Id Pi_Tag (e Daie
Tipo_Tag Tag_Type End_Date

| : Family_Id
Location Location_Name Pit_Tag
Tag_T

.

GenDataSave

ngresar ! alir

Un vez terminada la operacion, presionar Ingresar.



o*e

aquainnovo

De existir errores, se desplegara una lista de ellos que
podran ser impresos. En este caso, no se ha incorporado la
opcion de validacion y los errores impresos deben ser
corregidos y procesados nuevamente.

Backup

Para realizar el registro del transporte de Backup, se
despliega la siguiente ventana:

Tranporte de Backup

Backup
Tipo de Locacién

Destino

il

GenDataSave 7 \

gencmics management sclutions

) i)

Se debe indicar:

El Backup a transportar.

Tipo de la nueva ubicacion.
Identificacion de la nueva ubicacion.
Fecha en que se realiz6 el transporte.

Creacién de Backup

Los Backup son peces hermanos de la Ultima generacion del
nucleo que se agrupan sin marca alguna. De estos, solo
interesa mantener la trazabilidad del grupo y su
ubicacion/locacion. Como lo indica su hombre, operan como
respaldo del programa genético en caso que este se
perdiera.

Para crear backups, ejecute el sub-mena Crear Backup.
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Ingreso de Datos | Consultas  Programas genet
' Ingreso Manual de Datos y |
Ingreso Automéatico de Datos >
Transportes »
Crear Backup
| Liberar Locaciones

Creacion de Backup

Freezed O

Nombre (nhnnn) Freeze Branding
i \ i

Breed Year

\ vl

Familia

|

Fecha

\,

Tipo de locacidn

\ 9|

Locacion

\ |
GenDataSave
ercrmics management sclutions

Instrucciones a seguir:

1. Nombre (debe ser un niumero).

2. Checkbox Freezed (se activa si tiene
criomarca).

Freeze Branding (indica el cédigo de la
criomarca).

Breed Year.

Familia (del Backup).

Fecha de creacién del Backup.

Tipo de ubicacién

Ubicacién

w

© N OA

Esta aplicacion se utiliza para crear respaldos que den
trazabilidad al Backup, al Breed Year (1, 4, 7 y 8) o para
respaldos que adicionalmente identifiquen la familia de los
peces (1, 2,3,4,7, y8).



Liberar locaciones

Permite liberar locaciones que tienen la condicion focupadaa
Al seleccionar esta opcion, GenDataSave© despliega una
ventana con todas las ubicaciones que estan ocupadas.

Para liberar locaciones estas deben ser marcadas. Para
ejecutar la accién presione Liberar.

Liberar Locaciones

Locaciones Familias/Animales

o*e

aquainnovo

lB’aY aalr

CONSULTAS

El mend Consultas de GenDataSave®© es una herramienta que entrega al usuario
diferentes opciones, sin modificar la informacién contenida en la base de datos.

El mend Consultas tiene los siguientes sub-menu:

J Consultas | Programas geneticos  Ventana:

Crear Consultas

Ejecutar Consulta

Eliminar Consulta

Consultas Grabadas (SQL)

Limpiar Tablas de Resultados

+ cols




Crear Consulta

Permite crear y grabar consultas desarrolladas y ver los resultados que
arroja.

Ejecutar consulta

Permite ejecutar consultas cuyas instrucciones SQL han sido previamente
grabadas.

Eliminar Consulta
Elimina consultas grabadas previamente.
Limpiar tablas de resultados

Una consulta puede generar una tabla en la base de datos. Esta opcién
permite eliminar los datos de dicha tabla para realizar una nueva consulta.

Exportacion de Consulta en Columnas (Cols)

L]
‘.% Permite desplegar en forma matricial un conjunto de consultas para un
[ ]

@ , determinado grupo de animales. Se pueden exportar a un archivo .csv.
aguainnovo

Crear una Consulta

Para crear una consulta, se debe ejecutar el sub-menu Crear Consulta.

CONSULTAS

Tablas
altfamntag
animal

nimals
backup_animals
backup_type
breeds

ee
cpclephases
dna_location
dna_material
dna_type

famiies

famtag
genetic_graup
geneticanalysis
genotyping_pedigiee

histags
Incationanifam
lacations

mol _markers
ol culammarker_utily
mortaliycauses

remarks
remarkstoncepts
remarkstypes
seq_analyzer_type
shifts

tag_types

tay

tmpanimals
tmpercrinput
tmpaeneticoroup
tmppedigres
yearclass

Distinct Function Select

“where
Group By
Order By

I




[ ]
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En Tablas se despliega el nombre de las tablas que componen la Base de
Datos y sobre las cuales se pueden realizar consultas.

Test
Permite probar la consulta y muestra los resultados obtenidos.
Grabar
Permite guardar las instrucciones SQL de la consulta realizada. El
usuario debe darle un nombre para identificarla y el sistema le
antepondr 8 | a pal abr parafidpnifecarlyg comoa
consulta.
Limpiar

Permite eliminar las instrucciones SQL que se han generado hasta
ese momento.

El cuadro inferior de la ventana muestra las instrucciones SQL que se estan
generando ademas de poder insertar operadores légicos (Logic) y
asignarle un Alias (Pseuddnimo identificatorio) a ciertos campos.

Distinct  Function Select

Where
Group By
Order By

( Logic ) ( Alias )

El sistema entrega ademas, las herramientas de SQL como function y
distinct

En Where se pueden agregar las condiciones que debe cumplir la consulta
En Group by, se ingresaran los campos, en caso de ser necesario.

En Order By, el usuario puede pedir que la consulta muestre los resultados
ordenados bajo ciertos campos.

El cuadro superior permite al usuario indicar qué tablas estan involucradas
en la consulta y qué relacion tienen entre ellas, ademéas de indicar qué
campos de datos seran desplegados.

es

e
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Ejemplo de creacidon de una Consulta (a modo de ejemplo se tomaran las
tablas animals y families)

Seleccionar las tablas animals y families

Tablas

alttamtag
animals
backup_animals
backup_type
breeds
cyclephaszes
dna_location
dna_material

dna tiie

famtag
genetic_group
geneticanalysis
genotyping_pedigres
histags
loe:ationanifam

[] animal_id [warchar) (10)
] animal_type (varchar) (2]
[ sex [varchar) (1)

[] tag_date (datetime) (0)
[] mant_date [datetime] (0]
[ famibe_id [warchar] [10)

Las tablas aparecen como se indica en la figura:

[ family_id [warchar) [10)

[] mate_date [datetime] (0)
[ shift_id (int) (0]

] animal_sire [warchar) (10)
[] animal_dame [warchar] (10)
[ alt_fam_tag_id [int] (0]

[] start_date_alt_fam_tag [datetime] (0]

Para remover una tabla basta con hacer clic en la cuadricula roja del
encabezado de la tabla.

Luego, es necesario relacionar las tablas animals y families.

En este caso s e

rel aci

Para relacionarlas se debe:

e Seleccionar con boton izquierdo del mouse, Animals _
family_id y después hacer un clic con el botén derecho

del mouse.

e Seleccionar con botén izquierdo del mouse, Families _
family_id y después hacer un clic con el botén derecho

del mouse.

La relacion se refleja asi:

animals

onan

con el

families

[ animal_id [warchar] [10)
[ arimal_type [varchar) (2]
[ sex [varchar) [1)

[ taq_date [datetime) [0)
[] mant_date [datetime] (0]
[ family_id [warchar] [10)

[ family_id [wvarchar) [10)

[] mate_date [datetime] (0]
[ <hift_id [int) [0)

[ animal_sire [warchar] [10)
[] animal_dame [varchar] [10)
[ att_fam_tag_id [int] (0]

[ start_date_alt_farn_tag [datetime] (0]

campo

if ami

y _



Diztinct  Function Select
Inner Join families O amimals.Family_id = families. family_id

Where
Group By
Order By

A continuacion se deben seleccionar los campos a desplegar.
Para seleccionar los campos:

e Marque la casilla de Animals _ animal_id
e Marque la casilla de families_ family_id

Desplegara animal_id y su correspondiente family_Id

animals families

family_id [warchar] [10]
[[] mate_date [datetime] [0]

ahimal_id [warchar] [10]
[] animal_type [warchar) (2]

[] sex [warchar] [1]
[] tag_date [datetime] (0]
[] mort_date [datetime] (0]

[] shift_id {int] (]
[] animal_sire [warchar] [10]
[] animal_dame [warchar] (10)

[] alt_fam_tag_id (int) [0]

.%.% [] start_date_alt_fam_tag [datetime] (0]

aquainnovo

® [] tamily_id (varchar] [10)

Distinct Function Select animals_animal_id, Families_Family_id.
FROM animals Inner Join Families ON animals_family_id = families_family_id

Lfbhara

Para verificar las instrucciones presionar Test. Este chequeo mostrara el
resultado de la consulta preliminarmente:

Tablas animal_id Farnily_id

alfamtag e
arimals 3 PHOODOOOOT g afwulny|

backup_animalz

backup_type FHOOOOOOOZ | AMOOO00001
breeds

cyclephazes

dna_location

dna_rnaterial

dna_tupe

Esta ventana presenta tres botones que permiten tomar una accion con la
consulta ejecutada:

rnpnrrnr ! wportar

[E] ranar an E]



Imprimir
Imprime los resultados de la consulta.
Grabar tabla

Graba el resultado de la consulta en una tabla. La aplicacion
solicita asignar un nombre, una vez ingresado, el nombre
definitivo de | a tabl a |l 1l evar § | a
ingresadood para distinguirlas

Exportar

Graba los datos obtenidos de la consulta en un archivo plano
con extensién .csv

Clausula Where

La clausula Where, crea condiciones para que ciertos registros sean
seleccionados.

El uso de esta clausula es el siguiente:

L]
.%% A modo de ejemplo, se presenta la siguiente consulta:
[ ]

aquainnovo

farmily_id [

anirmal_id [warchar) [10] har] [10]
[] mate_date [date] (0]

[] animal_type [warchar] [2)

sex [warchar] (1] [] =hift_id [irk] (10

[] tag_date [date) (0] [] animal_sire [wvarchar) [10]
[] mart_date [date] (0] [] animal_dame [warchar] [10]
[] family_id [warchar) [10] [] alt_fam_tag_id [int] [5]

[] start_date_alt_fam_tag [date] (0]
[] genetic_group [varchar] [10]

[igtinzt Function Select animalz.amimal_id. animals_zex, families. family_id
FROM animals Inner Join families OM ammals_family_id = families_Family_id
Where



Su resultado es:

animal_id TEY farmily_id
AM99500043 |F &M 00000001
AMII500044 |F AN0000000
AMIIB00045 |F AN00000001
AMIIB0004E |F AN0000000
AM99500047 |F AW 00000001
AMI9500048 |F AW 00000001
AMII500049 |F AN0000000
AM33500050 |F AN00000001
AM9I500051 | M AW 00000001
AMII500052 | M &M 00000001
AMIIE00083 | M AN0000000
AMIIE00054 | M AN0000000
AMIIE00085 | M AN0000000
AMII50005E | b AW 00000001
AMIIE00057 | M AW 00000001
AMIIS0005E | M AN0000000
AMII500053 | M AN00000001
° AMII500060 | b AW 00000001
b &M 00000001

l. AMIF500061
@ o

aquainnovo

Al seleccionar sélo los animales hembra:
e Un clic en Where, para activar la clausula.

e Seleccionar campo sex

animals families

anirmal_id [warchar] (10) farmily_id [

[] animal_type [varchar] [2) [] mate_date [date] [0]
zex [warchar] [1] [] shift_id [ink] [10]

[] tag_date [date] [0) [] animal_sire [warchar] [10]

[] mort_date [date] (0] [] animal_dame [warchar) [10]

[ farnily_id [warchar) [10] ] alt_farn_tag_id (int] [5)

[] start_date_alt_fam_tag [date] (0]

[] genetic_group [varchar] [10]

El cuadro inferior indica:
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Digtinet Function Select ammals.animal_id. ammals.sex, famihes_family_id

= » animalz Inner Join famihes O ammals_ Family_id = families_Family_id
wihere < animals. sex
*
Group By o
Order By |-
<=
like hhal
e Seleccionar el signo =
e El cuadro inferior indica:
Diztinct Function Select : ilies_Family_id
FROM a m m als.family_id = families_family_id
Wwihere 'WHERE |
Group By
Order By
e Presionar Valor y escribir 6 Fpéra seleccionar los animales que
tengan como sexo = F.
Digtinzt  Function Select & ilies_family_id
FROM a m m als_family_id = families. family_id
Where WHERE
Eroup By |'F' |
Crder By

(Bceptar ) (T Saw )

e Presionar Aceptar
Despliegue final:

[izgtinct Function Select animals.animal_id, animals_zex, familiez_Family_id
FROM arumals Inner Join families ON amimals.Family_id = Famihes family_1d
YWhere WHERE animals.sex = "F"
Group By
Order By

e Presionar Test



Se desplegara el siguiente cuadro de didlogo:

GenDatasave

ingrese valor de animals. sex Aeptar

Cancelar

il -

Esto sucedera cada vez que se ejecute la consulta. Es posible
cambiar la condicion de seleccion.

La consulta mostrara los siguientes resultados:

= family_id sex]
3 F ANODOOOOT | F
F ANODOODOM | F
ANIIE00003 | F ANODOODOM | F
ANI3500004 | F ANODOOOOT | F
AM99500005 | F ANODOODOM | F
AN3S50000E  F ANDOODODOT | F
ANI3500007 | F ANODOOOOT | F
AN9IE00008 | F ANODOODOM | F
AN33500003  F ANDOODODOT | F
ANI3E00010 | F ANONOOOOM | F
. AN9IE000TT  F ANODOODOM | F
AN3SE00012  F ANDOODODOT | F
% % ANIIE00013 | F ANONOOOOM | F
. L4 AN9IE00014  F ANODOODOM | F
a q ua | NNOVO AMSSE00015 | F AMOOOOODOT | F
ANIIE00016 | F ANONOOOOM | F
AN9IE00017  F ANODOODOM | F
AMI3E0001E | F ANODOOOOM | F
ANI3E0001S | F ANONOOOOM | F
AN9IE00020 | F ANODOODOM | F
AM33E00021 | F ANODOOOOM | F
ANI3E000Z22 | F ANONOOOOM | F
AN9IE00023 | F ANODOODOM | F
AMN33E00024 | F ANODOOOOM | F
ANI3E00025 | F ANONOOOOM | F
ANIIE00026 | F ANODOODOM | F
AMNISE00027 | F ANODOOOOT | F
ANIIE00028 | F ANONOOOOM | F
ANIIE00029 | F F

ANODOODO0

e 0 oo 0 Gecoas

Clausula con Alias

Permite poner un nombre diferente al nombre del campo que se va
a desplegar. No obstante, debe ser agregado a continuacion del
campo respectivo que se quiere desplegar.

A modo de ejemplo, se ilustra el cambio de nombre al despliegue de
animal_Id
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ammals

animal_id [warchar] [10]
[] animal_type [varchar] [2)
[] se= [warchar] (1]

[] tag_date [date] (0]

[] mort_date [date] (0]

[] family_id [warchar) [10]

Digtinct Function Select animals.ammal_id.
FROM animals

Where

Group By

Order By

[_ Logic j [_ Alias j

o0 Presionar Alias y se despliega el siguiente cuadro de
dialogo:

GenDatasave r>_(|

|nareze al Alias
d Aceptar

o En él se ingresa el nombre animal y las instrucciones
SQL indican:

Digtinet Function Select amimals.ammal_id AS amimal.

FROM ammals
Wiheara

o El resultados es:

animal

4 AM93500001

AN33500002
AN33500002
AN33500004
ANI3500005
AN33500006
ANI3500007



Clausula Légica

Permite relacionar diferentes condiciones en una consulta.

A modo de ejemplo, se seleccionan animales dependiendo de su
sexo y familia:

[igtinct Function Select animals.amimal_id

FROM animals
YWihere WHERE animals.zex = F*
Group By
Order By

Una vez seleccionado el sexo, se agrega el operador l6gico And
para posteriormente seleccionar la familia.

Para seleccionar el operador l6gico se presiona Logicay se
selecciona el operador.

Digtinet Function Select animals. animal_id
FROM animals
Where FHEHE animals.sex = 'F*|
® Growp By | OR

.%o% Order By | [hone)

aquainnovo
La instrucciéon Where indica:

Digtinct Function Select ammals. ammal_id

FROM animals
WWhere WHERE animalz.zex = 'F* AND
Group By
Order By

A continuacion se agrega la condicion de familia

Diztinct Function Select ammals.amimal_id

FROM animals
Wwhere WHERE ammalz.sex = 'F' AND ammals famly_id = "ANO0O0ODDOT"
Group By
Crder By

Al ejecutar la consulta, GenDataSave®© volvera a pedir el sexo y la
Familia, luego mostrara los resultados
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Tablasz - -
animal_id

AltFarmta

4
B ackup_animalz AMSIEN0043
Backup_Type
breeds ANIIE00044
oyclephases
dnamaterial AM33E00045
DA, Location
DNA_Material AN3IIE0004E
DNA,_Type ANIIE00047
families

Clausula Function

Esta opcion permite utilizar las siguientes funciones:

Suma (Sum)

Valor maximo (Max)
Valor minimo (Min)
Promedio (Avg)
Cantidad (Count).

O O O0OO0Oo

A modo de ejemplo, se solicita la cantidad de registros que existen

en la tabla animals.

Diztinct Function Select
Where

Group By
Order By

Se activa la palabra Function y se selecciona Count

Distinct Function Select |
Sum

Where M?‘”

Group B b

A
Order By &.

La clausula Select indica:

Diztinct Function Select Count(]

I
wihers

Group By
Order By

A continuacion se ubica el puntero del mouse entre los paréntesis y

se pide desplegar el campo animals



Digtinzt Funchon Select Count(ammals.ammal_id)
FROM animals

“Where

Group By

Order By

El resultado de la consulta es:

Count[animals. animal_id]

b 20140

Clausula Distinct
Permite desplegar solamente registros distintos.

A modo de ejemplo, se seleccionan todas las familias diferentes que
tiene la tabla animals.

.%.% ] animal_id [varchar) [10]

aquainnovo [] animal_twpe [wvarchar] (2]
[] =ex [warchar) [1)

[] tag_date [date) (0]

[] mart_date [date] (0]

] family_id [warchar) [10]

Distinet  Function Select

Where
Group By
Order By

Antes de seleccionar uno o varios campos, se debe hacer un clic
con el mouse sobre la palabra Distinct

Las instrucciones SQL se indican como:

Digtinct Function Select Digtinct

YWhere
[Eroup By
Order By
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Luego, se selecciona uno o mas campos que se deseen desplegar:

animals

animal_id [warchar) [10)
[] animal_type [varchar] [2]
[] =ex [warchar) (1]

[] tag_date [date] [0)

[] mart_date [date] [0]

] family_id [warchar) [10]

Digtinct Function Select Distinct animals.ammal_id,
FROM animals

Where

Group By

Crder By

El resultado de la consulta es:

anirnal_id

&M93500002
AM95500003
AMNS95500004
AM33500005
&M33500006
AM395500007
AMNS95500003
AM33500003
ANS95500010

Clausula Order By

Permite desplegar los registros en orden ascendente o descendente
por uno o varios campos de datos.

Para indicar el orden es necesario hacer un clic con el mouse sobre
la palabra Order By y posteriormente seleccionar el campo de datos
a ordenar.

Para desplegar en orden Descendente, se debe digitar la
instruccion Desc después de haber seleccionado el campo a
ordenar.



Digtinct Function Select Distinct amimals. animal_id
FROM animals

Where

Group By

Order By ORDER BY animals.animal_id Desd]

El resultado de la consulta es:

animal_id

PHOOOOOOO?

PHOOOODOO0E

PHOOOODOO0S

PHOOODO004

PHOOOO0OO03

PHOOOODOO0Z

PHOOOOOO0

® AR999071 47
..‘.% Ah999071 46
aquainnovo AM33307145
&M93907144

AR99907143

Ah99907142

&M935071 41

&M93307140

AR99907139

Ejecutar Consultas.
Permite ejecutar consultas cuyas instrucciones SQL han sido previamente

grabadas. Para ello se selecciona la opcién de menu tras lo cual aparece la
siguiente ventana.

Consultas

—
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Luego, se selecciona la consulta que se desea ejecutar y se presiona
ejecutar.

Consultas

animal prueba
AnimalesE ntredinios
Familias\drias
Item_Mediciones
JPL
Medicionestnimales
Tres inner

Eliminar Consultas.

Se debe seleccionar el men¥ AElI i minar

Cons
consulta desde la lista desplegada.

Eliminar Consultas

Consultas

]

Luego de seleccionada la consulta que se desea eliminar, en la linea
inferior de la pantalla, aparece el texto de la consulta que se va a eliminar.

Eliminar, Consultas

Consultas

Medicionesénimales

SOL

|Select meast ts.correl rement, measurements.animal_id, meast ts.measure, meast

ts.measure_date, measurements. measure_id FJ

Final mente para eliminarla se presiona AEI



Limpiar tablas de resultados

Una consulta puede generar una tabla en la base de datos. Con esta
opcién el usuario puede eliminar los datos de la tabla para realizar una
nueva consulta. Para ello, el usuario debe seleccionar el menu
correspondiente a la opcion sefialada e ingresar el nombre de la tabla que
desea limpiar.

~ GenDatasave

Indique el nombre de la tabla

+ Cols.
° Permite al usuario desplegar en forma matricial un conjunto de consultas
.%.% para un determinado grupo de animales. Luego, se pueden exportar a un
archivo .csv.

aquainnovo

Se debe crear una consulta, tal como se explicO anteriormente,
seleccionando solo el grupo de animales al cual desea agregarle los datos.
A modo de ejemplo, se realiza una consulta a un grupo de animales
denominadosi Ani mal es Pruebabo

stinct Function Select animals.animal_id.
FROM animals Inner Join families ON animals.family_id = families.family_id Inner Join shifts ON families.shift_id = shifts.shift_id
aere WHERE shifts.year = 2009

Jup By
dme D



GenDatasave @

Inarese el nombre de la Tabla

iAnimalesPruebd |

Dentro de la pantalla de + cols, se selecciona la tabla desde donde va s

seleccionar | os ani mal es, en este caso fqgl
ilustra en la siguiente figura.

+ Cols

Tabla de Origen

[ ]
querynimales2002
querydnimalesPrueba
querytachos38

307E Campo

Alias -,
\ g | | |
Campo Condicion Valor Condicion

. | |
| g | i | GenDataSave
Campo Origen a Relacionar Campo Destino a Relacionar genomics management sclutions.
aguainnovo
Tabla Origen Tabla Campo Alias Campo Condicion Valor Condicion Campo Origen Campo Destino
—

Una vez seleccionada la tabla de origen, se selecciona la tabla de donde
extraeran datos para estos animales. Se inicia seleccionando la tabla
animals y posteriormente el campo Animal_type.
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+ Cols

Tabla de Origen

irquely;\rrvimaiersp}ueﬁa vri
Campos
Tabla Fiiar (] Campo Alias 5
| animals v ‘ 1 v i .
Campo Condicion Walor Condicion
g | | GenDataSave
Campo Origen a Relacionar Campo Destino a Relacionar genomics management soluticrs
i 4 | v
Tabla Origen Tabla Campo Alias Campo Condicion Valor Condicion Campo Origen Campo Destino

Siempre se debe indicar un Alias que serd el nombre de la columna. En
este ejemplo el Alias sera Tipo_Animal. Seguido esto, se selecciona el
campo de origen para relacionar (animal_id) y el campo destino a relacionar
que también serd animal_id. Esto tiene como fin indicar que dentro de la
Aani

t a
| a

bl a A sercompaan

0s

campos

ma |

_ido con |
tabl a Aquer y AasiiomanerelsoPsr ud@maiomayl typeod d
animales que concuerden entre ambas tablas.

+ Cols

Tabla de Origen

f querydnimalesPrueba v
Campos
Tabla Fiiar [] Campo Alias =
yanimalsr v lAnimaI_Type v f[ipo_Animal
Campo Condicion Walor Condicion I
v | GenDataSave
Campo Origen a Relacionar Campo Destino a Relacionar genomics management soluticns
janimal_id v/ ‘ v v
Tabla Origen Tabla Campo Alias Campo Condicion Valor Condicion Campo Origen Campo Destino

Luego se presiona

el

para los siguientes ingresos de datos.

AnCampo de

a Rel

j para ingresar los datos a la grilla inferior
habilitando el boton ejecutar y protege de cambios lafi Ta bl a
Origen

de

acionar 0,

Origenc
ya que
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Tabla Origen Tabla Campo Alias Campo Condicion Valor Condicion Campo Origen Campo Destino
> querydnimalesPrueba  ERINEN Animal_Type Tipo_aAnimal animal_id Animal_Id

Luego se seleccional a t abl a fAmeasurementso par a

sac

Al eyiabgo Al evino y MFmewkimm&ndedntdaio.de Co mo
l a tabl a 0 mesansoesar®maenciosabii Fi j ar 0 para que ur

gue los datos hayan sido ingresados, esta tabla quede fija y no se deba
buscar nuevamente en la lista.

Segquido lo anterior, se sel ecci ona el Cc ase|e @sigianee asur e 0
Alasi Pes oAl evi no. Para poder seleccionar de

peso alevin, se indica cual es el campo de condicién y qué valor debe tener
esa condicibn. En este caso para el campo condicién, se indica

Ameasure_ido y como wsrlyendo qhiieTséldcobtevigd GHT 0

las mediciones que sean Tag Weight. Luego se indica que e | Camipo
Destino a Relba&ciserar 0ompar ado con el
Rel acionar o, en @&ste caso fianimal _id

+ Cols

Campos

Tabla F,”i Campo Alias P

| measurements v |Measure v [Pesadlevin | y

Campo Condicion Walor Condicion

: | (76 WEiGHT ‘

|Measure_Id v AGWEIGHT v GenDataSave
Campo Destino a Relacionar geramics mansgement sclutices
farimal 14 v A

Tabla Origen Tabla Campo Alias Campo Condicion VYalor Condicion Campo Origen Campo Destino
» querydnimalesPrueba  EIIHEN Animal_Type Tipo_animal animal_id | Animal_ld

Una vez terminado este paso, se realiza el mismo procedimiento para
poder obtener el i L ar g oParA Elle solo sainbigyel e |
valor condicion.

iPes



Tabla Origen Tabla Campo Alias Campo Condicion Walor Condicion Campo Origen Campo Destino

» querydnimalesPrueba  ERINEN Animal_Type Tipo_animal animal_id Animal_ld

querydnimalesPrueba | measurements Measure Pesadlevin Measure_ld TAG WEIGHT animal_id Animal_Id
querydnimalesPrueba | measurements Measure Largadlevin Measure_ld TAG LENGTH animal_id Animal_Ild
querydnimalesPrueba | measurements Measure PesoSmolt Measure_ld SMOLT WEIGHT animal_id Animal_Ild

Una vez que obtenidas todas las columnas para la consulta, se presiona
ejecutar y comienza el proceso, el que puede tardar algun tiempo, en
funcién del numero de registros de la consulta

+ Cols

_ Buscando valores para AN00S01883

Campos

Tabla Fijar Campo Alias =
‘measuremenls v/ ‘ v| [
Campo Condicion Walor Condicion

8 | v GenDataSave

Campo Destino a Relacionar ‘omics management
| v ! 7

[ ]
% % Tabla Origen Tabla Campo Alias Campo Condicion Walor Condicion Campo Origen Campo Destino
. [ ] » querydnimalesPrueba  ERINEN Animal_Type Tipo_Animal animal_id Animal_Id
a q ua | ANOVO querydnimalesPrueba | measurements vMeasule vPesoAlevin ‘Measuve_ld vTAG WEIGHT animal_id ‘Animal_ld
querydnimalesPrueba | measurements Measure Largadlevin Measure_|d TAG LENGTH animal_id Animal_ld
querydnimalesPrueba | measurements Measure [ PesoSmolt Measure_|d SMOLT WEIGHT animal_id Animal_ld

Una vez completado el proceso, se despliega la grilla con los resultados y

con las opciones para imprimir y exportar. Debe destacarse que tal como se

muestra en la siguiente figura, al no encontrar valor para la consulta
respectiva, el sistemadx%®Id esnia eso nn werh®rviad o
datao si elejenp®, o axisten Eegistros para el peso smolt, por

lo que el sistema lo completé automéaticamente.
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Animal_|d Tipa_&nimal Pesadlevin Largodlevin PesoSmolt
S oos00001 [ 156 108 9999
ANOOS00002 | PR 147 108 )
ANDDSO0003 | PR 131 102 9999
ANO0300004 | PR 159 106 2339
ANO0S00005 | PR 104 93 3399
ANOOS00006 | PR la7 la )
ANDDS00007 | PR 127 [0 9999
ANOD30000S | PR 5 37 9999
AN0300003 | PR 148 105 3399
ANOSO00T0 | PR 131 1 )
ANDDSO0OTT | PR |17 08 9999
ANOOSOODT2 | PR 13 93 9999
ANO0S000T3 | PR 13 96 3399
ANOOS000T4 | PR 128 0 )
ANDDSO00TS | PR |22 117 )
ANOOSOODTE | PR 22 123 9999
ANO0S000T7 | PR l108 la7 9333
ANODS000TS | PR [144 03 )
ANOOSO00TS | PR 1105 a3 )
ANOOSO0020 | PR 155 08 9399
ANDDS00021 | PR 133 10 9933
ANO0S00022 | PR 183 105 2399
ANDDS00023 | PR |a a5 )
ANOOSO0024 | PR 157 105 | 9339
ANDDS00025 | PR 135 104 | 9999
ANO0S00026 | PR 141 103 2399
ANDDS00027 | PR 155 108 )
ANOOSO0028 | PR 23 113 | 9339
ANDDS00023 | PR 194 12 | 9999

Filas Afectadas: 8640

[BlE

Al presionar imprimir, la informacibn se destina a la impresora
predeterminada de Windows y al presionar exportar el sistema consulta por
la ubicacion donde quedara el archivo y luego por el nombre que tendra el
mismo.

Buscar carpeta @

Seleccione el Directorio

@ Escritorio
| @ Mis documentos
] ' MiPC
] "3 Mis sitios de red
2 Papelera de reciclaje
[2) Bases En Blanco
|5) Carpeta Contenedora Mo Grabar en Disco
) 6DTS
[ Logos e Iconos Finales GDTS
() Manual

=3}

F)

]

&

F FH EH

B

[Crear nueva carpeta] [ Aceptar ][ Cancelar ]

TAUUy




i GenDatasave X

Nombre del archivo

AnimalesPrueba ]

! aaaa |

Al aceptar, el sistema inmediatamente crea un archivo con extension .csv el
cual contiene toda la informacion de la consulta realizada.

e e | .c. | .o | & |
_1”|Animal Id !Tipo_AnimaIPesoAIevin LargoAlevin PesoSmolt
° 2 |AN00S00001 PR 15.6 10.8 -9999
....% 3 AN00S00002 PR 14.7 10.6 -9999
aquainnovo 4 |AN00S00003 PR 13.1 10.2 -9999
5 ANO00S00004 PR 15.9 10.6 -9999
6 ANO00S00005 PR 10.4 9.3 -9999
7 AN00S00006 PR 9.7 9 -9999
8 ANO00S00007 PR 12.7 10.1 -9999
9 ANO00900008 PR 11.5 9.7 -9999
10 ANOOS0000S PR 14.9 10.5 -9999
11 ANO00S00010 PR 19.1 11 -9999
12 ANO0S00011 PR 17 10.8 -9999
13 AN00S00012 PR 13 9.9 -9999
14 AN0O0S00013 PR 11.3 3.6 -9999
15 ANO00S00014 PR 12.6 10 -9999
16 AN0O0S00015 PR 22.2 11.7 -9999
17 ANO00S00016 PR 22.2 12.3 -9999
18 AN00S00017 PR 10.6 9.7 -9999
15 ANO00S00018 PR 144 10.3 -9999
20 AN00S0001S PR 10.5 9.3 -9999
21 AN00S00020 PR 15.5 10.8 -9999
22 AN00S00021 PR 13.3 10 -9999
23 AN00S00022 PR 16.3 10.5 -9999
24 AN00S00023 PR 8 8.5 -9999
25 AN00S00024 PR 15.7 10.5 -9999



MENU PROGRAMAS GENETICOS

Programas geneticos | Wenbtanas

Pedigree

Programas

Ejecutar Programa k

Pedigree

El sub-menud Pedigree permite crea un archivo de salida que sera
leido por un programa de analisis genético y que contiene el
Pedigree de los animales a analizar (Animal i Padre - Madre).

GenDataSave

® Archivo de Familias

o*e
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Archivo de Salida

Comienzo &nimal Largo &nimal

Comienzo Macho Largo Macho

Comienzo Hembra Largo Hembra

Grupo Genetico  []

Con Archivo de Familias, debe indicar qué archivo (.csv) contiene
las familias de los animales involucrados en el analisis.

Con Archivo de salida, debe indicar la ubicacion y el nombre del
archivo que contendra el Pedigree de los animales involucrados.

Finalmente, se debe indicar el formato del archivo de Salida.



Comienzo Animal y Largo Animal

Se indica la columna de inicio desde donde va el nombre del Animal
y a continuacion el largo del nhombre de dicho animal. Lo mismo
sucede para indicar en que columna van los datos del macho y en
gué columnas van los datos de la hembra.

Grupo genético

Indica si en el archivo de salida se incluiran los grupos genéticos de
los animales involucrados.

Un archivo de salida conteniendo el Pedigree sin Grupo genético es:

aguainnovo

ANZSS0007E
ANZST00001
ANSS7T00002
ANSS7T00003
ANZITO0004
ANZZ700005
ANSS7T00008
ANSS7T00007
ANS927T00003
ANZZT00002
ANSS7T00010
ANSS7T00011
ANS99700012
ANZITO0013
ANZS7T00014
aMaa?Nnn1 e

FPHOOOOOODOL
FPHOOOOOODOS
PHOOOOODOS
PHOOOOODOS
PHOOOOOODOS
FPHOOOOOODOS
PHOOOOOQDOS
PHOOOOODOS
PHOOOOOOOS
FPHOOOOOODOS
PHOOOOOQDOS
PHOOOOODOS
PHOOOOOOOS
FPHOOOOOODOS
FHOOOOOQDOS
PHONOOAOAMNE

PHOOOOOOOZ
PHOOOOOOOG
PHOOOOOOOG
PHOOOOOOOG
PHOOOOOOOS
PHOOOOOOOG
PHOOOOOOOG
PHOOOOOOOG
PHOOOOOOOA
PHOOOOOOOG
PHOOOOOOOG
PHOOOOOOOG
PHOOOOOOOA
PHOOOOOOOG
FHOOOOOOOG
PHOAOAOMANOA

Un archivo de salida con grupo genético es:

531 u] [u]
G533 u] u]
AN9950007E G311 G31l
AN29700001L 333 G333
ANSSTO0002 533 G333
AN99700003 533 G33
AN29700004 333 G333
ANS97O0005 533 G333
AN99700006 533 G33
AN29700007 333 G333
ANSSTO0008 533 G333
AN99700009 533 G33
AN29700010 333 G333
ANSSTO0011 533 G333
AN99700012 533 G33
AN2I700013 333 G333
AN29700014 333 G333
ANS9T00015 533 G333
AN99700016 533 G33



ANQOTO0108
ANSS97T00109
ANSS9TO0110
AN22700111
ANS270011:2
ANSS50007E
ANSS9700001
AN2o700002
ANS2700003
AN29T00004
ANSS9T00005
ANSS9TO00006
AN29700007
AN22700008
ANSST00009
ANSS9700010

A continuacion sigue:

G33
G335
G333
G33
G333
PHOOOOOOO1
PHOOOOOOOS
FHOOOOQOOO0S
FHOOOODOOOS
FHOOOOOOOS
PHOOOOOOOS
PHOOOOOOOS
FHOOOOQOOO0S
FHOOOODOOOS
PHOOOOOOOS
PHOOOOOOOS

33
33
533
33
333
PHOOOOOOOZ
PHOOOODOOOG
PHOOOOQOOOG
PHOOODOOOG
PHOOODOOOG
PHOOOODOOOG
PHOOOOOQOOG
PHOOOOQOOOG
PHOOODOOOG
PHOOOODOOOG
PHOOOODOOOG

Archivos BLUP

Esta aplicacion permite preparar un archivo de salida con
parametros y datos que se utilizardn en un programa de analisis
genético.
&
"o
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Archivo de Salida

Procedimientos Nombre del Procedimiento

Campos
Tablas

v

Campos Remark

Name Table_Field Code Start Length | | Default

Para conocer la aplicacion, realizaremos un ejercicio. Construiremos
un archivo de salida que contenga el: Sexo, fecha de nacimiento y
peso del animal.
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Archivo de Entrada

Es un archivo .csv, que contiene la identificacion de todos los
animales que entrardn en el proceso, y que se obtiene como
resultado del procedimiento Pedigree.

Archivo de salida

Se debe indicar la ruta de acceso y el nombre del archivo de
salida resultante. El archivo de salida contendra la
informacién de pedigree y de los campos que hayan sido
especificados en esta aplicacion.

Nombre del Procedimiento
Esta aplicacién permite guardar la estructura del archivo de
salida en Procedimiento. En este caso, se indica el nombre
del Procedimiento a crear en la casilla ubicada abajo de
AArchivo de entradao.

A modo de ejemplo, se le asignara el nombre Prueba

Archivos de salida

| Pruebd |

Activando con el mouse la primera celda (name),
ingresamos un nombre simbdlico de la primera columna de
datos de salida.

Campoz
T ablaz

| v

Campoz

| v

Mame Table_Field
& Sexn



Campos

Una vez dado el nombre se indica de qué tabla y de qué campo se
va a obtener el dato.

T ablaz
animals W
Campos
Sex W
Table_Field
4 animals. Sex
*

Una vez indicado el origen del dato, se debe indicar en qué columna
va a estar indicado (start), el largo que tiene (Length) y qué valor por
omision se va a indicar si el dato no existe (Default).

Start Length Drefault

Mame Table_Field Code
%. £ Sexo animals. Sex 12 1 M
*
oo
aguainnovo . . ., . .
Se indica, a continuacion, la fecha de nacimiento del animal del
procedimiento que se hizo con sexo
Mame Table_Field Code Start Length Default
Sexo animals. Sex 12 1 M
£ Macimienta animals. Tag_Date 14 10 01-01-199¢

Campas

El dltimo dato a entregar es el peso, el cual se encuentra en la tabla
measurement, con un cédigo que asocia el tipo de medicion

Tablaz

measurements -

Campoz Remark,
Measure v SMOLT WEIGHT v
Narme Table_Field Code Start Length Default
Sexo arirnals. Sex 12 1 M
Macimiento animals.Tag_Date 14 10 01-01-1996
& Paso measurements.Measure SMOLT WEIGHT 26 | -5.99
*

En este caso se indica el cddigo de la medicion en el combos
Remark.

El Procedimiento se puede grabar, para volver a ser utilizado. Para
grabarlo se debe presionar Grabar



[ ]
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Para Volver

a utilizar el procedimiento se debe seleccionar

Procedimientos desde el combo-box.
El botdbn Aceptar permite crear el archivo de salida con el
procedimiento que esté presente en la ventana.

El

boton Eliminar
procedimiento que se muestra en la ventana.

procedimiento borra de la Aplicacion el

Un ejemplo del archivo de salida es:

AMS99900001 N £26-11-199%9 -9.39
AM9290000Z N 26-11-199%9 -9.39
AMS9900003 M 26-11-1999 -9.39
AMSS900004 M 26-11-1999 -9.39
AMS9900005 M 26-11-1993 -9.99
AMS9900006 N 26-11-1993 -9.99
ANSS900007 M 26-11-159%9 -9.95
ANSS9000058 N 26-11-159%9 -9.95
ANS9S9900002 F Z6-11-1999 -9.99
AMN99900010 N 26-11-1999 -9.99
AMN9S9900011 N Z20-0Z-2001 -9.99

N -9.99

ANS9S9900012

£26-11-1999

El cual se puede ver con el botén Ver archivo de salida

Opcién Ejecutar Programa

Este submenud permite ejecutar un programa de analisis genético
desde el combo-box que indique su hombre.

Los archivos ejecutables de los programas genéticos a utilizar
deben ser enlazados al sistema en el sub-mend
Administrador/Parametros.

Una vez realizado se desplegaran en el combo-box especificado, en
el sub-menu Ejecutar Programas como se indica en la siguiente
figura.

Programas geneticos I Ventanas

Pedigree

Archivos BLUP

Ejecutar Programa >

MTDFREML
PEST




