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1. FASTQC – 1ª rodada (análise de qualidade “pré-trimagem”)

2. Trimmomatic (“trimagem” de adaptadores e regiões de má 
qualidade)

3. FASTQC – 2ª rodada (análise de qualidade “pós-trimagem”)

4. Comparação dos resultados obtidos nas 1ª e 2ª rodadas

5. Desenvolvimento da tabela de resultados

Roteiro de análise



Arquivos Fastq (Dados Brutos)



FASTQC - Via Galaxy – 1ª rodada



Exemplo de Resultado FASTQC



Trimmomatic – Via Galaxy



Trimmomatic – Via Galaxy (cont.)



Exemplo de Resultado Trimmomatic

Nro. Reads
totais

Nro. de pares de 
Reads após trimagem

Reads apenas em R1 
após trimagem

Reads apenas em R2 
após trimagem

Reads retirados 
após trimagem



FASTQC - Via Galaxy – 2ª rodada



Exemplo de Resultado FASTQC



Comparação dos resultados obtidos

Antes (1ª rodada) Depois (2ª rodada)



Desenvolver tabela de resultados

Sample Raw reads High-quality reads

0h II

0h III

3h II

3h III

12h II

12h III

Table 1. General features of RNA-seq reads mapped to the T. rubrum reference genome


