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Objetivo de este taller

Introducir la técnica de RNAseq y comenzar 
el análisis de datos generados a partir de 

peces anuales. 



Expresión diferencial

• No todos los genes se 
expresan 

• existen distintos perfiles 
de ARNs y proteínas

• La expresión diferencial: 

• durante el desarrollo y 
diferenciación celular

• en la homeostasis



Estudios clásicos de expresión:

• Se focalizan en un 
número limitado de 
genes
• Northern blot

• RT PCR.



Ciencias “ómicas”



• Estudio de la abundancia y secuencia de transcriptos 
presentes en una determinada muestra. 

Qué es la transcriptómica?



Diseño Experimental

• ¿Pregunta biológica?

• ¿Organismo con genoma secuenciado y anotado?

• ¿Estrategia de secuenciación? ¿Profundidad de secuenciación?

• Necesidad de réplicas

• ¿Recursos?



Expresión génica en la inducción de Diapausa  
en peces anuales





Secuenciación Illumina
• i) Generación de clusters clonales

• ii) Escisión de hebra reverse, ciclos de secuenciación de hebra Forward con dNTPs 
marcados y bloqueados.

• iii) Escisión de hebra forward y secuenciación de hebra reverse  





Análisis de secuencias

• Usualmente se 
descargan las 

secuencias y se 
trabaja desde la línea

de comando



Análisis de secuencias

¿ Ensamblado de 
Transcriptoma?

(SOAPdenovo-trans, 
Oases, etc)



Pre-procesamiento de lecturas

• Evaluación de calidad de las lecturas:

• FASTQC

Descarguen el archivo FastQC del EVA y abranlo. Qué pueden ver?

• A efectos prácticos nos saltearemos algunos pasos (no sin antes discutirlos), 
y trabajaremos con una herramienta gráfica en la web.



Alineamiento

• Las lecturas se alinean contra una
referencia con herramientas
informáticas.



Cuantificación

Gen Conteo
M1_1

Conteo
M1_2

…

Gen1 120 118

Gen2 100 95

… … …

… … …

… … …

Cuantificación
(FeatureCounts)

GTF/GFF



Tenemos una tabla de expresión, ¿y ahora?
• Descarguen la tabla de datos del EVA

Hay diversos programas que permiten realizar estos análisis, pero dado que no es un curso de 
genómica, seleccionamos uno que posee interfaz gráfica y es de fácil acceso, además de 
gratuito

(Este artículo está disponible en la carpeta de práctico en el Drive del curso) 
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http://bioinformatics.sdstate.edu/idep/

http://bioinformatics.sdstate.edu/idep/


Formato de los datos 

https://idepsite.wordpress.com/data-format/

https://idepsite.wordpress.com/data-format/




Normalización



Normalización



Cómo podríamos saber cuál es el gen más 
expresado en una determinada muestra?

𝐶𝑃𝑀 =
𝑐𝑜𝑢𝑛𝑡𝑠

𝑇𝑜𝑡𝑎𝑙𝑆𝑎𝑚𝑝𝑙𝑒𝐶𝑜𝑢𝑛𝑡𝑠/1𝐸6

𝑅𝑃𝐾𝑀 =
𝐶𝑃𝑀

𝐺𝑒𝑛𝑒𝐿𝑒𝑛𝑔𝑡ℎ(𝑘𝑏)



Cómo cruzamos tablas en Excel para 
recuperar la descripción de la Proteína?

Celda compartida entre dos tablas que usamos como base para obtener datos de otra tabla

Nombre de la tabla de la cual se quiere obtener información, y rango de celdas en los que buscar (incluir celdas compartidas y celdas deseadas)

Número de Columna del rango seleccionado anteriormente en el cual se encuentra la celda que deseo



Heatmap







K-means

• K-means clustering is a simple unsupervised learning algorithm that is
used to solve clustering problems.

• It follows a simple procedure of classifying a given data set into a
number of clusters, defined by the letter "k," which is fixed
beforehand. The clusters are then positioned as points and all
observations or data points are associated with the nearest cluster,
computed, adjusted and then the process starts over using the new
adjustments until a desired result is reached.



K-means





PCA (Principal components Analysis)
Análisis de componentes principales



DEG (Differentially Expressed Genes)



Podemos representar la información con 
un diagrama de Venn



Podemos descargar la lista de genes




