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Algumas definições

• “O splicing alternativo é um processo pelo qual os exons de um transcrito
primário são ligados de diferentes maneiras durante o processamento do RNA,
levando à síntese de proteínas distintas.…”;

• “O splicing alternativo é um processo que gera diferentes mRNA. Estes
geralmente codificam diversos produtos proteicos a partir de um gene. Isto então
aumenta drasticamente a capacidade codificante dos genes...”.



Modos alternativos de splicing

Na figura, exons constitutivos estão desenhados em cinza e regiões que sofrem SA em vermelho. Introns estão
representados por linhas. Em tracejado indicam-se os eventos de splicing (modificado de Fardilha et al., 2008).

Exon skipping (uso alternativo de exon)

Alternative 5´ splice sites (sítio alternativo 5´)

Alternative 3´ splice sites (sítio alternativo 3´)

Intron retention (retenção de intron)

Mutually exclusive exons (exons mutuamente excludentes)



Utilizando dados de RNA-Seq na busca por eventos de SA



Exemplo de pipeline
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Vamos recordar...

• O que é o formato SAM/BAM?
• SAM é o formato genérico para armazenar grandes quantidades de

alinhamentos de nucleotídeos.

• São arquivos tabulados em formato de texto que contém as informações
sobre os alinhamentos das leituras (reads) à sequência-alvo (ex. genoma de
referência).

• BAM é o formato de arquivo comprimido, tornando-o mais compacto.

• Arquivos SAM podem ser visualizados por editores de texto, enquanto
arquivos BAM não podem.

• Arquivos BAM podem ser facilmente usados por diferentes programas de
análise de sequências.



Exemplo – Esquema para Arquivo SAM

ATTCATGATACCGCCTAGCTTACTAAGCAGGTAGCATGChr W

38 nt

ACCGCCTAGCTTACTAAGCA

CGCGTAGCTTACTAAGCAGG

GATACCGCCTAGCTTACTAA

ATGATACCGCGTAGCTTACT

Read 1

Read 2
Read 3

Read 4



Exemplo – Arquivo SAM



Visualização gráfica de arquivos BAM



Script ASpli
Mais informações em: https://bioconductor.org/packages/release/bioc/html/ASpli.html



Resultado ASpli



Exemplo – Retenção de Intron



EnsemblFungi – Busca por gene



Constitutivo vs. Retenção-Intron



Expasy - Translate tool



Constitutivo vs. Retenção-Intron



Constitutivo vs. Retenção-Intron

(Desenvolvido no Software IBS)



Interpro



TERG_07656_PROTEINA_CONSTITUTIVA TERG_07656_PROTEINA_INTRON1_RETIDO
(opção 1)

Constitutivo vs. Retenção-Intron

TERG_07656_PROTEINA_INTRON1_RETIDO (opção 2)



Outros Exemplos


