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Recordando...

Controle (ex. não tratado) Desafio (ex. tratado com droga)

Reads (leituras) 
do RNA-Seq

read1

Região de má qualidade

Região similar a adaptadores



Recordando...

Dados brutos

• Arquivos com reads
produzidas pelo 
sequenciador para 
cada amostra;

• Formato .fastq

FASTQC “pré-
trimagem”

• Avaliar a qualidade do 
sequenciamento por 
amostra;

• Identificar 
contaminantes;

• Saída: Relatório de 
análise de qualidade.

Trimmomatic

• Retirar regiões 
similares as sequências 
de adaptadores;

• Retirar regiões com 
escore mínimo de 
qualidade;

• Eliminar reads de 
tamanho mínimo;

• Saídas: arquivos.fastq
paired e unpaired; e 
um log com resultados 
sobre o processo.

FASTQC “pós-
trimagem”

• Comparar a qualidade 
do sequenciamento 
após processo de 
“trimagem”;

• Saída: Relatório de 
análise de qualidade.



Dados Brutos vs. Relatório de análise de qualidade

Arquivo.fastq

Parte do relatório de análise de qualidade
Qualidade das 

bases para cada 
read

Phred score



Retirar regiões com score mínimo de qualidade

Base A C T G G T C A C A C G T A A T G C A C

Qualidade 5 10 12 8 20 22 25 15 30 30 30 35 35 32 20 18 10 10 5 2

Base G T C A C A C G T A A

Qualidade 20 22 25 15 30 30 30 35 35 32 20

Ex. corte de qualidade: 
Tamanho da Janela=4
Qualidade média=20

Read bruta

Read “trimada” quanto a qualidade das bases



Retirar regiões de adaptadores

Base G T C A C A C G T A A

Qualidade 20 22 25 15 30 30 30 35 35 32 20

Read “trimada” quanto a qualidade das bases

Read:      G T C A C A C G T A A

| | |

Adaptador: G A C A

Sequências apresentam similaridade?

Base C A C G T A A

Qualidade 30 30 30 35 35 32 20

Read “trimada” quanto a similaridade com adaptador



Retirar reads de tamanho mínimo (paired-end)

R1 R2

R1 (paired) R2 (paired)

R1 (unpaired) R2 (unpaired)

Pares “sobreviventes”

Reads sem pares

Processamento



Log de Resultado Trimmomatic

Input Read Pairs: 28987947

Both Surviving: 27213240 (93.88%)

Forward Only Surviving: 784150 (2.71%)

Reverse Only Surviving: 863068 (2.98%)

Dropped: 127489 (0.44%)



Comparação dos resultados obtidos

Pré-trimagem Pós-trimagem


