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8.3. Anexo: Documentos adjuntados

Bibliografia



4.1.

o.1.
0.2.
2.3.
5.4.
2.5.

2.6.

2.7.

5.8.

6.1.
6.2.

INDICE DE FIGURAS

pagina
Modos de conteo que utiliza HT'Seq-count. . . . . . . . ... ... ... .. 33
Per sequence quality scores muestra I1 . . . . . . . ... ... ... .... 44
Per sequence quality scores muestra E1 . . . . . . . ... ... ... .... 45
Esquema de flujo de archivos obtenidos. . . . . .. ... ... ... .... 48
Alineamiento mostrado en interfaz IGV. . . . . . . ... .. ... .. ... 49
Porcentaje de lecturas de modo Union con calidad 10 clasificadas por
HTSeq-Count. . . . . . . . . . . 51
Porcentaje de lecturas de modo Union con calidad 10 clasificadas por tipo
de RNA. . . . . 51
Clasificaciones de genes expresados diferencialmente con expresion aumen-
tada en la condicion I asociados a Ontologia: Proceso Biolégico. . . . . . . 62
Clasificaciones de genes expresados diferencialmente con expresion dismi-
nuida en la condicién I asociados a Ontologia: Proceso Biolégico. . . . . . . 62
Formula de Phred Score. . . . . . . . . . . .. ... ... . 63
Calidad de subconjuntos de lecturas mostradas en FastQC. . . . . . . . .. 65

VII



1.1.

4.1.

o.1.
0.2
2.3.
5.4.
2.5.

2.6.
0.7.

0.8.

2.9.

5.10.
5.11.
5.12.
5.13.
5.14.
0.15.

INDICE DE TABLAS
pagina

Especificaciones del genoma de Vibrio parahaemolyticus entregadas por la

base de datos RefSeq de NCBI. . . . . . .. ... .. ... ... ...... 5
Condiciones estudiadas de V. parahaemolyticus. . . . . . . . . . . ... .. 15
Cantidad de lecturas crudas obtenidas de BGI . . . . . ... ... .. ... 44
Cantidad de lecturas obtenidas en la seleccién aleatoria. . . . . . . . . . .. 46
Cantidad de lecturas obtenidas luego de los filtros. . . . . . . . . .. .. .. 47
Genes anotados de Vibrio parahaemolyticus en el GTF. . . . . .. ... .. 49
Cantidades de lecturas clasificadas por HTSeq-count para el modo

Intersection-Strict . . . . . . . . .. 52
Cantidades de lecturas clasificadas por HTSeq-count para el modo Union . 53

Cantidades de lecturas clasificadas por HTSeq-count para el modo

Interception-Nonempty . . . . . . . . . . ..o 54
Rango de RPKMO para cada tipo de RNA de cada muestra. . . . . .. .. 55
Coeficiente de determinacion entre muestras. . . . . . . . . . .. .. .. .. 56
Cantidad de genes en Vibrio parahaemolyticus. . . . . . .. ... .. ... 58
Largo (bp) de cada tipode RNA. . . . . ... . ... ... ... .. .... 58
Porcentaje del genoma expresado para cada condicién. . . . . . . . .. .. 59
Genes expresados diferencialmente agrupados por vecindad. . . . . . . . .. 59
Genes con expresion diferencial mas alta . . . . . ... ..o 60
Genes de TSS expresados en condiciéon aumentada y disminuida. . . . . . . 61

VIII



