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¿Qué son los lncRNAs?

Los lncRNAs (long non-coding RNAs) son RNAs celulares endógenos 
que se asume que no codifican para proteínas, y con una longitud mayor de 200pb. 

¿Cómo se anotan?

A partir de un genoma de referencia



¿Y si no hay genoma de
referencia, se pueden anotar?



¿Por qué S. purpuratus?

-Tiene genoma de referencia
-Existen datos de experimentos RNA-Seq previos

-Los lncRNAs suelen estar anotados en vertebrados u
organismos modelo

-Ya tiene lncRNAs anotados



1. Obtención de un transcriptoma de novo utilizando los experimentos
RNA-Seq sobre la especie disponibles en bases de datos públicas.

2. Anotación lncRNAs a partir del de novo assembly usando dos
metodologias: predicción de coding potential y predicción de lncRNAs
vía machine learning.

3. Comparación de resultados de la anotación de lncRNAs obtenidos en
este trabajo con los obtenidos mediante pipelines utilizadas en experimentos previos.

Objetivos generales



1) Predecir el coding potential de las regiones anotadas de novo.

2) Utilizar los lncRNAs ya anotados en S. purpuratus como training set,
estudiar la posible predicción de secuencias que constituyan lncRNAs en
el genoma completo de S. purpuratus.

3) Comparativa de los lncRNAs anotados con las dos metodologías y con
los lncRNAs en la literatura mapeando contra un genoma de referencia.

4) Caracterizar y validar la funcionalidad de los lncRNAs.

Objetivos específicos





Ensamblaje de un transcriptoma de novo

Descarga de datos RNA-Seq

Control de calidad con FastQC y MultiQC



Características de nuestro transcriptoma

Número de transcritos

Overall alignment rate (Bowtie2)

Número de "genes"

%GC

83,66%

907236

534770

38,8%

Transrate Assembly Score

Puntuaciones

0,07
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Anotación de lncRNAs: FEELnc
Eliminación de regiones codificantes vía BLASTn

14844 transcritos resultantes 
candidatos a lncRNAs



Anotación de lncRNAs: FEELnc

14844 transcritos resultantes 
candidatos a lncRNAs

Eliminación de regiones codificantes vía BLASTn

Shuffle Algoritmo RF entrenado



Anotación de lncRNAs: FEELnc
Sólo con transcriptoma de novo Con algoritmo entrenado



Caracterización



Comparamos



Modo shuffle Algoritmo RF entrenado

Cutoff
lncRNAs
mRNAs

0,6086
14789

27

0,2826
14637

179

Entre nuestras 
metodologías

Nuestros resultados
contra resultado con

genoma de referencia

9005 lncRNAs de estudio previo*

BLASTn

3750 de esos lncRNAs encontrados en nuestro set

41,6% de lncRNAs ya anotados
presentes en nuestro transcriptoma*https://linkinghub.elsevier.com/retrieve/pii/S2211124715004106



CONCLUSIONES



Sí sería posible anotar lncRNAs de una especie sin disponer de genoma de referencia 
a partir del ensamblaje de novo de su transcriptoma.

 



La clave estaría en conseguir un transcriptoma de novo de alta calidad.  
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FIN


