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ODbjetivos a lograr

amanerade hacerinvestigacionbiologicae 1bial
gran produccion de datos con procesosautomatlzados de computo y
el desarrollosoftware especificoparalos problemasbioldgicos, han contribuido
paralograr grandesavancesen la ciencia

Sin embargo, es necesario conocer los formatos estandarescon los que se
representa la informacion acerca de secuenciacion masiva, genomas de
referenciay genesparallevaracaboanotacion:

* Durante ésta sesionrevisaremoslos formatos estandarespara el manejo de
secuenciasreconocidos por lamayoriade lasherramientasbioinformaticas.

* Revisaremosmodelos de error y calidady realizaremosun analisisde calidad
de unacorrida.

* Utilizaremos herramientas bioinformaticas para manipular archivos de
secuenciacion masiva cambiando de un formato a otro y haciendo un

aprlmerallmpleza
Bioinforméticl’ygl
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Formatos de archivom
y ‘

1.JElformato raw

1.2 El formato fasta (Referencia de Genomas)
1.3 El formatofastq (lecturas crudas)
1.4.Calidad PRHED

1.5 Elformato sff (454)

1.6.El formato sam’bam (alineamiento

1.7 El formatogff, bed, embl (Anotacion)
Modelos de error

3. Herramientasde transformaciony preprocesada

3.1 samtools, bamtools : viendo un archivo, ordenando, marcando
duplicados opticos

4, Controlde calidad: FastQC
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Referencia
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1.1. Formatoaw
L —

* El formato mas simple para representar uMena de

ADN o de aminoacidos, es el formataw, el cual solo

espera la secuencia en si. Sin comentarios, ni nombres.

Ejemplo:
ATGCTGACTGCCCGACTCTTGCTGCCCCGGCTCCTCTGCCTC
GGCAGGACTACCTCTTACTCTACAGCAGCTGCTCTCCCGAAC
ATCCCAAACCCAGAGATTTGCTACAACAAGCTGTTCATCAACA
GAGTGGCATGATGCGGTCAGCAAAAAGACCTTCCCCACAGTC
CCCCACTACAGGTGAGGTCATTGGGCATGTGGCCGAAGGTG!/
GGGCAGATGTGGATCTGGCTGTAAAAGCAGCCCGAGAAGCC
CGCCTGGGGTCCCCATGGCGCAGGATGGATGCCTCAGAGCC
CCGGCTGCTGAACCGCCTAGCTGATCTT

R B|O|nformat|CL%‘




1.2.Formato fasta
"

* Este formato fue definido originalmente por el program&astA pero
actualmente es usado por una gran variedad de programas (BLAST,
gibbs sambler, alineadoresegetc).

* Caracteristicas:

* Cada secuencia inicia con el simbaigeguido del identificador de la
secuencia y todos los comentarios que se quiera sobre esa misma linea.

* La siguiente linea describe propiamente la secuencia, a la que se le
pueden insertar tabuladores, cambios de linea y espacios, mismos que
seran ignorados en cualquier analisis.

* La secuencia es leida hasta que es encontrado el fin de archiwnma
nueva secuencia inicia con >.

* Dentro de un solo archivo puede haber una o varias secuencias.

Bioinforméticl’yd\




1.2. Formato fasta (cont.)

\

* Ejemplo de dos secuencias de ¢b c/u. en formato fasta :
>GAT1 up
GCGGTGCCCGGCCCAGCCACATATATATAGGTGTGTG(C
CTCCCGGCCCCGGTATTAGC
>PUT4 _up
CCCTTCCAGTTTCTTTTATTCTTTGCTGTTTCGAAGAAT(
ACACCATCAATGAATAAATC

SALE
X Blomformatlcl"yd\
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1.2. Formato fasta (otro ejemplo)
—

>01|25777730|ref[NP_000683.3|dehydedehydrogenaseHomo sapien$

MLRFLAPRLLSLQGRTARYSSAAALPSPILNPDIPYNQLFINNEWQDA)
TVNPTTGEVIGHVAEGDRADVDRAVKAAREAFRLGSPWRRMDASER
ADLVERDRVYLASLETLDNGKPFQESYALDLDEVIKVYRYFAGWADK\
MDGOQHFCETRHEPVGVCGOIIPWNEPLVMQGWKLAPALATGNTVVM
PLSALYLASLIKEAGFPPGVVNIITGYGPTAGAAIAQHVDVDKVAFTGS'
KAAGDSNLKRVTLELGGKSPSIVLADADMEHAVEQCHEALFFENMGQC
TFVEESIYNEFLERTVEKAKQRKVGNPFELDTQQGPQVDKEQFERVL
EGAKLLCGGERFGERGFFIKPTVFGGVQDDMRIAKEEIFGPVQPLFKF
RANNTRYGLAAAVFTRDLDKAMYFTQALQAGTVWVNTYNIVTCHTPF
GNGRELGE l‘f:'w SAY TEVKTVTIKVPQKNS L%
Bioinformatic
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1.3. Formatd-astq

FAST@S un formato |@HWI-EAs236_3_FC_20BINARXX:2:1:215:593 [d===== Sequencing info
GAGAAGTTCAACAGCTGGTATTATTITTGTTAACAT

basado en texto para |+mI-Eas236_3_FC_20BINAAXX:2:1:215:593
hhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhUhhE
almacenar tanto una @HWI-EAS236 3 FC 20BTNAAXX:2:1:234:551

I I =T TGGGACTTTATCTGGAGGAGTGTTTGGARAGCCATT
Secuenma} p'(’log'ca +HWI-EA5236_3_FC_ZOBTNAA)O(:2:1:234:55]\ Nucleotide sequence
(de nuclebtidospor ~ musshnnssshinEbhnnasbhnnnsbbnnnsbn 4/

@HWI-EAS236 3 FC 20BTNAAXX:2:1:338:19

lo general) y sus TGGTTTATGCAGARATTTCTAGAATARGGGTARCTT
. +HWI-EAS236 3 FC 20BTNAAXX:2:1:338:194
puntuaciones de hhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhhh
' @HWI-EAS236 3 FC 20BTNAAXX:2:1:363: 717\ : :
calidad TCTCAGAAACTTGTTTGTGATGTGTGTATTCAACTA Quality score in ASCII

COITESpOndIentes @|N +HWI-ERS5236_3 FC_20BTNARXX:2:1:363:717

formato PHRED. @HWI-EAS236 3 FC 20BTNAAXX:2:1:208:209
TTGATTTAACTCTGACAAAATAAACAAAGTCTTAGE
+HWI-EAS236_3 FC 20BTNAAXX:2:1:208:20

Bioinforméticl'yd\




1.3. Formatdastq (cont.)

Ejemplo delllumina GAllx

«——Lane 1

El encabezado |
Nombre de No. L ane

la magquina Corrida Tile

miWUSI EAS636 0009:6:1:1366:5611#0/1
ATGGGTCCTOO0C CTGGCGGCGGGCCNGAGTANGGE
+HWUSI-EAS636 0009:6:1:1366:5611#0/1
ffeefdffeedfefff~feffdeffblc axSI]ab

@HWUSI-EASG636 0009:6:1:1366:9732#0/1
CGGCATCTACGAGGCCCCGGGCATGGNGCTGENGCA

+HWUSI-EAS636 0009:6:1:1366:9732#0/1
FrfffffffffffifffffccffffclccbabkK




1.4. Calidad PRHED

\

* Las puntuaciones PHRED, estan asociadas a la confiabilidad d
cadacaracterde la secuencia, a partir de un valor Q.

99.9999% 99.9% 99%
40 10 (%%
Phrediodb- 8- 001010 00 0 0 8 . . |} TEEEEEE.] Ll—l 11
GAAT CTACC%GG GGGGGGG GCTTTTCCCAA CA

60

lh““‘““‘ W llmdmhmu \

<3 iz
Nl Blomformatlc‘"%\

R
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1.4. Calidad PRHED (cont.)

de P (lgprobabilidad de

gue labase en la secuencia

seaincorrecto). La

ecuacion el estandar de

Sangerparaevaluar la
fiabilidad de unabase,
también conocida como
puntuacion de calidad
Phred

Elvalor de calidad Q es un _——

numero entero demapeo

P

— 1070

Q — —1[] lﬂglﬂp

Phred Quality Score

Probability of incorrect base call

Base call accuracy

10

1in10

90%

20

1in 100

99%

30

1in 1000

99.9%

40

1in 10000

99.99%

BioinforméaticA




1.4. calidad PHRED (cont.)

P S ST EX P St 33333333133333333333333333333333133I30] <5 v e s e
E LLLLLL L L L LR LR LRl . s s sseoseonsposvansacenssnsssssesssnssesesssessassss
E 1 #$%&" ()*+,-./0123456789: ; <=>?@ABCDEFGHIJKLMNOPQRSTUVWXYZ[\ ]~ "abcdefghijklmnopqrstuvwxyz{|}~
. _— | | |
S - 59 64 73 104 126
! S W - YN 40
E -5 B oinmaseiare s L T B 40
; e B R R e R e R K A A TR A A 40
: 4 '."‘
N T > T J. ; 41
+ S - Sanger Phred+33, raw reads typically (0, 40)
i X - Solexa Solexa+64, raw reads typically (-5, 40)

I - Illumina 1 3+ Phred+64, raw reads typically (9 40)

J Iltumina 1.5+ Phred+64, raw reads typically 3, 4

with @=unused, l=unused, 2=Read Segment Quality Control Indicator (bold)

L - Illumina 1.8+ Phred+33, raw reads typically (0, 41)

Bioinforméatic
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1.5. Formato SFF
\

SFF (Standard Flowgram Format). Es la salida nativa de la
plataforma 454 de Roche
Caracteristicas

* Informacion del electroferograma,

* Lassecuencias,

* Lascalidadesde lassecuencias,

* Yunarecomendacionde la calidady adaptador haserrecortado

Fuente: http://bioinf.comav.upv.es/courses/sequence_analysis/sequence_file_formats.html

Bioinforméticl’yd\
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1.5. De SFFastq
"

Podemosgenerara partir de un SFFRun fastq, usandoel comando.
sff2fastqg file.sff >file.fasta

zcatfile.sff.gz | sff2fastq > file.fastq

O biophyton:

#!/ usr/ bin / python
### Generates a fastg file from a 454 SFF file

import  sys

from Bio import SeqlO

SFFfile = sys.argv [1]

SeqlO.convert (SFFflIe ," sff -trim ", SFFfile [ -4]+". fastq "," fastq ")

Bioinforméatic

fuente: http:// code. google com/p/b|oman/source/browse/SFFZfastq py?r=2d08cc338ac4felf01646f89a482f7408342a5a3



1.6. Formato SAM/BAM

454 . " s
seovenems® Iluming’ ABFEsems ) Helicos  Complee Genomics @ BIOSCIENCES'

Bases, quality scores, (optionally)
alignments, and meta data

BAM file

Read name Alignment gap information Quality scores (fastq format)
: : u o r - 1

SLX1:1:127:63:4 ... 1 10052169 ... 23ME6N10M ... GAAGATACTGGTTTTTTTCTTATGAGACGGAGT 768832'48::::::;,/78588818099897 SMZ:JPTGBMNO1 ...
{ J ( J
I 1

Read sequence Meta data

|
Bioinformétic‘"%\
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1.6. Formato SAM/BAM (cont.)

@HD  VN:1.0 GO:none 30:coordinate <!Db1:|.ga'l:nr:|.n= Encabezado

@30 SM:chri LM:16571 -

@50 SN-chrl LN:247249713 Importante: A Importante:informacidn
@50 SN:chr2 LM-242951149 CDHtigS dEl EEHDME d

[cut for clarity] _ e grupos de reads.

@50 SN:chrd LN-140273252 de referencia Plataforma (PL)

@50 SN:chrlo LN:135374737 contra el que se libreria (LB) y muestra
@50 SN:chrll LN:134452384 alined (SM) )
[cut for clarity]

@50 SMichr22 LN:49691432

@30  SM:chrX LN:-154913754

@S0 SN:chry LN-57772954 - | 1

@RG ID:20FUE.1 PlLillumina PU20FUKAAXXI002021 LB:Solexa-18483 SM:NA12B7E  CN:BI

@RG  ID:20FUE.Z  PlLillumina PU20FUKAAXXI00202 2 LB Solexa-18484 SMNAL2BYE  CN:BI

@RG  ID20FUE.Z  PLillumina PU2OFUEAAXKIOD02023 LBSolexa-18483 SM:MA1287E  CHN:B

@RG ID:20FUE4  PlLillumina PU20FUKAAXXI00202 4 LB:Solexa-18484 SM:NA128B7E  CN:BI

@RG  ID20FUES PlLillumina PU20FUKAAXXI002025 LB Solexa-18483 SM:NAL2BYE  CN:BI

@RG  ID20FUE.e  PLillumina PU2OFUEAAXKIO0202 6 LBSolexa-18484 SM:MA1287E  CHN:B

@RG  ID:20FUE.Y  PLillumina PU20FUKAAXXI00202.7 LB:Solexa-18483 SM:NA128B7E  CN:BI

@RG  ID:20FUE.E  PlLillumina PU20FUKAAXXIO0202 8 LB Solexa-18484 SM:NAL2BYE  CN:BI

gﬁg :gg:ﬁ{ :_;Nm%:ia”hrg;:‘ VN-1.0.7864 }ﬁ Util:Herramientas de procesamiente aplicadas a las sec.
20FUKAAXXIDDZ02:1:1:12730:1839900 163 chr 1 60 101M = 282 3EB1

GATCACAGGTCTATCACCCTATTAACCACTCACGGGAGCTCTCCATGCATTTGGTA.. [more bases]

?BA@A>BBBBACBBAC@BBCBBCBC@BCECACE BBCBBCACAACBABCBCCAB. [more quals)
RGZ:20FUK] NM:i-1 SM:i:37 AM:i:37 MD:Z:72G28  MQ:i:60 PG:Z:BWA  UQ:i:a3



1.6. Formato SAM/BAM (cont.)

T e
formato sam/bam

[illumina@cluster Project_JRiesgol]l] /share/apps/uuab/samtools-0.1.18/bin/samtools view ACA

terK1l3s2.sortrgMkDup.bam | head -15

SOLEXA_0063_FC:3:37:14627:2840#CAGATC 0 gi|5835233|refINC_001709.1]
AATGAATTGCCTGATARAARAGGATTACCTTGATAGG BEBBEDBEB?BA?A=GGG>D<=?BBGGGGEGGGE>E@
SOLEXA 0063 _FC:3:97:18750:8407#CAGATC 16 gi|5835233|ref|NC_001709.1|
TGATAAAAAGGATTACCTTGATAGGGTAAATCATGC ITIIIIIITHHHITIGIIGIIIIIIIIIIIIIIIIII
SOLEXA_0063_FC:3:96:1679:16501#CAGATC 0 gi|5835233|ref|NC_001709.1|
AAAGGATTACCTTGATAGGGTAAATCATGCAGTTTT ITHIIIIIIIIITIHHIIIIGIIIIGEIIIIIHIII
SOLEXA 0063_FC:3:2:5532:21135#CAGATC 16 gi| 5835233 |ref|INC_001709.1]|

AGGATTACCTTGATAGGGTAAATCATGCAGTTTTCT  BB>EEE?DDDDBDBDBDDEEDEEED?B<@98B@?B=
SOLEXA 0063 FC:3:105:1919:15462#CAGATC 1024 gi|5835233|ref|NC_001709.1]
GGATTACCTTGATAGGGTAAATCATGCAGTTTTCTG FBFFBD?DEBB=; BEBATBCGDGEBGGGBEGRGGDA
SOLEXA 0063 FC:3:32:18722:2494#CAGATC 0 gi|5835233|ref|NC_001709.1]|
GGATTACCTTGATAGGGTAAATCATGCAGTTTTCTG  EDD:DEEEBEB=DBDGBGBGE=EEEGGD@GEQEE:; ;
SOLEXA_0063_FC:3:2:13439:3500#CAGATC 16 gi|5835233|ref|NC_001709.1]|

1
RG:Z:1
12
RG:2:1
18
RG:2:1
20
RG:2:1
21
RG:zZ:1
21
RG:2:1
21

APOAPOAPOMLY NN



Campos de ursam

Col Field Description
| QNAME | Query (pair) NAME
2 | FLAG bitwise FLAG
3 | RNAME | Reference sequence NAME
4 | POS 1-based leftmost POSition/coordinate of clipped sequence
5 | MAPQ MAPping Quality (Phred-scaled)
6 | CIAGR extended CIGAR string
7 MRNM Mate Reference sequence NaMe (=" if same as RNAME)
8 | MPOS 1-based Mate POSistion
9 | ISIZE Inferred insert SIZE
10 | SEQ query SEQuence on the same strand as the reference
11 | QUAL query QUALIity (ASCII-33 gives the Phred base quality)
12 | OPT

variable OPTional fields in the format TAG:VTYPE:VALUE




Explicando eflag

Flag Description
0x0001 | the read is paired in sequencing
0x0002 | the read is mapped in a proper pair
0x0004 | the query sequence itself is unmapped
0x0008 | the mate is unmapped
0x0010 | strand of the query (1 for reverse)
0x0020 | strand of the mate
0x0040 | the read is the first read in a pair
0x0080 | the read is the second read in a pair
0x0100 | the alignment is not primary
0x0200 | the read fails platform/vendor quality checks
0x0400 | the read is either a PCR or an optical duplicate

& | @ picard sourceforge.net/explain-flags html

This utility explains SAM flags mn plain English
Fig 12

Explanation:

| read paired

read mapped in proper pam
read unmapped

mate unmapped

read reverse strand

mate reverse strand
first in pasr

seccond n pair

not primary alignment

read fals platform/vendor quality checks
read 13 PCR or optical duplicate

=

33

O O0O00O

MOOo

Summary:
read 15 PCR m'uptl.cal dup]i.catc

://picar rceforge.net/explain-fl html




Explicando eflac
d e u n Sam S‘/ @ picard.sourceforge.net/ explain-flags.html

—— This utility explains SAM flags in plain English.

Flag: 1024 Explain

Explanation:

read paired

read mapped 1n proper pair
read unmapped

mate unmapped

read reverse strand

mate reverse strand

first 1n pair

second 1n pair

not primary alignment

read fails platform/vendor quality checks
read 1s PCR or optical duplicate

SEO0O00O0O00O0O00OO

Bioir Swmma:
read 1s PCR or optical duplicate



Coor 12345678901234 G5678901234567890123456789012345
ref AGCATGTTAGATAA*=»GATAGCTCTGCTAGTAGGCAGTCAGCGCCAT
+r001/1 TTAGATAAAGGATA+CTG

+r002 aaalAGATAA=GGATA

+r003 gectaAGCTAA

+r004 ATAGCT. . ..cconnannas TCAGC
-r003 ttagctTAGGC

-r001/2 CAGCGCCAT

The corresponding SAM format is:

@HD VN:1.3 S0:coordinate

85Q SN:ref LN:45

r001 163 ref 7T 30 SM2I4AMID3M = 37 39 TTAGATAAAGGATACTG =
roo2 O ref 9 30 3536M1P1I4M * 0O 0O AAAAGATAAGGATA *

r003 0O ref 9 30 SHEM * 0 O AGCTAA += HNM:i:1
r004 O ref 16 30 GM14N5M * 0 O ATAGCTTCAGC *
r003 16 ref 29 30 G6HEM *+ 0 0 TAGGC * HNM:i:0
r001 83 ref 37 30 9M = T =30 CAGCGCCAT *

@HD : header line. VN: version
SO: Sorting Order (unkwon, unsorted, queryname, coordinate
21 @SQ : Reference sequence dictionary. SN: Ref. seq. name



1.7. Formato GFF
\

Un archivo GFF, es util para contextualizar las
secuenciasucleotidicas con informacion gendmica,
como puede ser la ubicacion de un gen en dicha
secuencianucleotidica




1.7. FormatoGFF (cont.)
GFHgeneral Featureformat) fue propuesto como un protocol? s insferir informacion

de losgenesde un organismao.

caracteristicas:

Archivo detexto. Loscamposestanen una sola linea y estan separados pgabuladores
<segname>:nombre de lasecuencia

<source>: lafuente de lasecuencia

<feature>:tipo de secuencialgen, CDSetc)
<start>:posicionde inicio de lasecuencia

<end>: posicionfinal de lasecuencian

<score>: calificacionde lasecuencia

<strand>: direcciénde lasecuencia

<frame>: marcode referenciade lasecuencia

[attributes] : otros atributos definidos por el usuario
[comments] : cualquiercomentario acercade lasecuencia

Bioinformétic
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\

SEQ1 EMBlatg 103105.+0
SEQl1EMBLexon 103172.+0
SEQ1EMBL splice5 172 173 . +.
SEQlnetgene splice51721730.94 + .
SEQlgenie sp5-20163 182 2.3 +.
SEQlgenie sp5-10168 177 2.1 +.
SEQ2graill ATG 171921 ZO0

SALE
X Blomformatlcl’%\
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Formato BED
\

Elformato BED proporcionaunamaneraflexible dedesplagarla

iInformacion referente a alanotacionde unaregiongenomica Un
lineade BED tiene 3 camposobligatoriosy 9opcionales

Son los amposobligatorios son:

chrom z EInombre del cromosoma(e.g. chr3,chry,
chr2_random)o scaffold (e.g. scaffold10671).

chromStart z Posicionde inicio de la region. LarimerabaseesO.

chromEndz Laposicionde fin de lacaracteristicao region, y no
estaincluidaen lacaracteristica Porejeplo: Lasprimeras100
bases de urcromosomaestandefinidascomo chromStart=0,
chromEn&10Q y seespandenen lasbasesnumeradasdel 0-99.

°.~l’ uente: https//genome.ucsc.edu/FAQ/FAQformat.hthl%
o ;, ] € B o s
¥ Bioinformatic
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Formato BED (cont.)
"

Los 9camposopcionalesde BEDson:

namez Define elnombre de lalineaBED .Estaetiqueta es
desplegadaa laizquierda, enalgunosvisualizadores

scorez Unacalificacionentre O y 1000gue puede definir
el nivel de griscon que seradesplegada (Numerosaltos
=Qgrismasoscuro).

strand z Define ladireccion'+' o '

thickStart z Laposicionde inicio donde unacaracteristica
seempiezaadibujar masdensamente( por ejemploel

codon de|n|C|o)
' Bioinformétic%{
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Formato BED (cont.)

* thickEnd zLaposicionde fin donde unacars
dibujamasdensamente

* itemRgb z Un valor RGBde la forma R,G,Be.g. 255,0,0).
Paradeterminar el color dedespliegue

* blockCountz NUumerode blogues (exones) enunalinea
BED.

* blockSizesz Unalista separadacon comas, con los
tamanosde losbloques.

* blockStarts z Unalista separadacon comas con losnicios
de losbloques.

ICaSe

Bioinforméticl’yd\




Formato EMBL
\

* Elformato EMBLesun archivode texto plano para
almacenarsecuencias/ susasociacioneon meta
iInformacion, caracteristicasy coordenadas lo que
resultaen unarchivorico eninformacion, leible por
un humanoy unacomputadora.

O e

.
]
X

&\ y)

’ ) :

4. " y
e

oy



http://www.bioperl.org/wiki/EMBL

Formato EMBL (cont.)

Cadalineainiciaconm
ID z Identificador (Al inicio de cadaentrada; 1por en

AC-accession number (>Fior entrada)

PRz ldentificador del proyecto (0 o 1por entrada)
DT-date (2por entrada)

DE- descripcion(>=1por entrada)

KW -keyword (>=1por entrada)

OS- organism species (>=ior entrada)
OC-organism classification (>=dor entrada)
OG-organello (O or 1por entrada)

RN-reference number (>=por entrada)
RC-reference comment (>=(or entrada)
RP-reference positions (>=por entrada)
RX-reference crossreference (>=0por entrada)
RG-refereng “%

ETGreup (>=Qoor entrada)
2% Bioinform éticl’yd\
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Formato EMBL (cont.)

RA-reference author(s) (>=Qor entrada) —
RT-reference title (>=Jpor entrada)
RL-reference location (>=por entrada)
DR-database crosgeference (>=0por entrada)
CC-comments or notes (>=@or entrada)
AH-assembly header (O or flor entrada)
AS-assembly information (O or >=for entrada)
FH-feature table header (20r entrada)
FT-feature table data (>=2or entrada)
XX-spacer line (manyor entrada)
SQ-sequence header (por entrada)
CO-contig/construct line (O or >=)por entrada)
bb - (blanks) sequence data (>=dor entrada)

S I I




Ejemplo EMBL.:

ID SC10H5 standard; DNA; PR
XX  Linea en blanco

AC AL031232; AccesionNumber
XX

DE Streptomyces coelicolor  cosmid 10HS5. Descripcion
XX

KWintegral = membrane protein . Palabras claves

XX

OS Streptomyces coelicolor Especie del organismo

OC Eubacteria ; Firmicutes ; Actinomycetes ; Streptomycetes ;
Clasificacion del organismo

OC Streptomycetaceae ; Streptomyces .




FH
FH
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT
FT

Key

Ejemplo EMBLdont8 (

Location / Qualifiers FeatureHea&r

source 1..4870

/ organism =" Streptomyces coelicolor &2
[/ strain ="A3(2)"

FeatureTable/clone ="cosmid 10H5"

CDS

complement(<1..327)

/note="SC10H5.01c, unknown, partial CDS,
len >109 aa;

possible integral membrane protein 2
/gene="SC10H5.01c"

roduct ="hypothetical protei SC10H5.01c"
Bloinformétig’yf{

Un |da d Universitaria Fuente: ftp:/ftp.ebi.ac.uk/pub/databases/embl/doc/usrman.tx




Para cambiar del formato EMBIGenBank fasta yraw
http://www.ebl.ac.uk/Tools/sfc/readse

e e
Readseq

Readseq reads and converts biosequences between a selection of common biological sequence formats, including EMBEL, GenBank and fasta sequence formats.

STEP 1 - Enter your input sequence

Enter or paste a set of sequences in any supported format:

Or, upload a file: Mingun archivo seleccionado.

STEP 2 - Select Parameters
INPUT FORMAT QUTPUT FORMAT
Auto-detected * EMBL -

The default settings will fulfill the needs of most users and, for that reason, are nof visible.

(Click here, if you want to view or change the default seftings.)

STEP 3 - Submit your job
Be notified by email (Tick this box if you want fo be notified by email when the resulfs are available)

Submit



Fuentes de error en las secuencias

* Variacion en la preparacion biolégica
* Contaminacion ;
* PCR F
* Recombinacion ‘
* Amplificacion selectiva
* Secuenciacion

* Error por sustitucion de bases

* Indeles

* Etc.

* Calldad/conflabllldad de los generado

J/ Bioinform atchH

A
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Modelos de error

Instrument Primary Single-pass Final
Errors Error Rate (%) Error Rate

(%s)

2730x] Substitution 0.1-1 0.1-1

(capillary’)

454 All models Indel 1 1

IMumina All Substitution ~0.1 ~0.1

Models

Ion Torrent — Indel ~1 ~1

all chips

SOLID — 5500xl A-T bias ~5 =0.1

Oxford Deletions =4 4*

Nanopore

PacBio RS CGE deletions ~15 =15

Fuente:http ://www.molecularecologist.com/nextgen-table-3¢ o Gleen2011
Unidad Universitaria de Apoyo Bioinformético
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El error se incrementa con la longituc

de la secuencia
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Length of the sequences
Gilles et al (BMC Genomics 2011







