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Um rápido olhar…

Adaptado de John Wooley et al. 2010. PLoS Computational Biol. 6:e1000667



Transformar sequências 
em informações úteis

1. Limpeza das sequências.



Transformar sequências 
em informações úteis

1. Limpeza das sequências.



2. Tabulação das comunidades



3. Análises ecológicas e quantitativas (diagnóstico)

Adaptado de : Molly C. Redmond and David L. Valentine. 2012. PNAS 109:20292–20297.

Análise do microbioma de raízes e folhas de Guaraná 
(Paullinia cupana, não-publicado)





QIIME2 reduzido às suas mínimas partes



Pré-processamento: relatório da qualidade













Filogenia







Alfa-diversidade



Beta-diversidade
Comparação entre comunidades



Beta-diversidade
Comparação entre comunidades



Análise composicional
(Ideal para taxa mais alta na hierarquia)



Microbioma fundamental
(Quem são os microrganismos mais prevalentes a um ambiente?)





Após o MicrobiomeAnalyst…
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