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1. RNA STAR (mapeamento das bibliotecas de leituras contra o
genoma de referência)

2. Finalizar a tabela de resultados sobre as características gerais das
bibliotecas sequenciadas

Roteiro de análise



Recordando...

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

Reads (leituras) 
do RNA-Seq

GENE A GENE B
Genoma de 
referência

GENE A GENE B



Arquivos necessários para o genoma de referência
Arquivo_de_supercontig.fasta – conjunto ordenado e orientado de contigs que ainda possuem lacunas

Arquivo.gtf - usado para descrever genes e outras informações sobre sua estrutura

Um contig é um conjunto de segmentos de DNA
sobrepostos que juntos representam uma região de
consenso do DNA



Enviar arquivos do genoma para o Galaxy



Arquivo_de_supercontig.fasta no Galaxy



Arquivo.gtf no Galaxy



RNA STAR – Via Galaxy

Paired-end

Fastq “trimado” (R1 paired)

Fastq “trimado” (R2 paired)

Arquivo_de_supercontig.fasta

Arquivo.gtf



RNA STAR – Via Galaxy (cont.)



RNA STAR – Via Galaxy (cont.)



Exemplo de Resultado RNA STAR (Log)

Nro. Reads mapeadas

Nro. Reads de entrada 
(já trimados)



Exemplo de Resultado RNA STAR (SAM/BAM)



IGV – Software para visualização gráfica de um arquivo .bam



Finalizar a tabela de resultados

Sample Raw reads High-quality
reads

Mapped reads
STAR

Total mapped
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


