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1. StringTie (quantificação da transcrição)

2. Obter arquivo de contagem das leituras mapeadas por Gene

Roteiro de análise



Introdução

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

Reads (leituras) 
mapeadas

GENE A GENE B
Genoma de 
referência

GENE A GENE B

Controle Desafio

Gene A 2 4

Gene B 4 1

Contagem 
das reads



Renomear arquivos mapped.bam no Galaxy
(saída do software RNA STAR)



Renomear arquivos mapped.bam no Galaxy
(saída do software RNA STAR)

0h II RNA STAR...; 0h III RNA STAR...; 3h II RNA STAR...; ...



Arquivo .bam no Galaxy



StringTie – Via Galaxy

Arquivo mapped.bam

Fita “reverse”

Use reference GTF

Use a file from history

Arquivo.gtf

Saída para o software DESeq2

Apenas transcritos conhecidos



Exemplo de Resultado StringTie (Gene counts)

Quantidade de reads
mapeadas no Gene

Identificador do Gene


