
  

  

2 types de RNAseq :

1/ RNAseq connus dans le GTF Ensembl

2/ RNAseq de novo reconstruits par StringTie

3 sources de lncRNA :

1/ lncRNA connus dans le GTF Ensembl

2/ lncRNA prédits par FEELnc, et connus dans le GTF Ensembl sous un autre biotype.

3/ lncRNA de novo, issus de la reconstruction StringTie et prédits par FEELnc.

Quantification RNAseq dont lncRNA



  

 

Nextflow 
nf-core/rnaseq

-e ou stringtie_ignore_gtf
StringTie merge

Change id order
FEELnc

avec stringtie_ignore_gtf 
pour avoir les (M)STRG

 

3 sources de lncRNA :
1/ lncRNA connus dans le GTF Ensembl
2/ lncRNA prédits par FEELnc, et connus dans le GTF Ensembl sous un autre biotype.
3/ lncRNA de novo, issus de la reconstruction StringTie et prédits par FEELnc.

2 types de RNAseq :
1/ RNAseq connus dans le GTF Ensembl
2/ RNAseq de novo reconstruits par StringTie

Quantification RNAseq dont lncRNA

* Récupération de la liste des candidats :lst_intergenic_lncRNA_noORF_WithBiotype.gtf
* Choix entre les méthodes shuffle ou intergenique pour limiter le nombre de transcrits ambigus (mal prédits):
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Filtres du GTF par StringTie via le package R « IsoformSwitchAnalyzeR »

* 11 134 ( 15.33%) isoforms were removed since they were not expressed in any samples.

*  Fixing StringTie gene annotation problems : 23 830 isoforms were assigned the ref_gene_id and gene_name of their associated
gene_id. This was only done when the parent gene_id were associated with a single ref_gene_id/gene_name.

* 4 095 isoforms were assigned the ref_gene_id and gene_name of the most similar annotated isoform (defined via overlap in genomic 
exon coordinates). This was only done if the overlap met the requriements indicated by the three fixStringTieViaOverlap* arguments.

* We were unable to assign 266 isoforms (located within annotated genes) to a known ref_gene_id/gene_name.
These were removed to enable analysis of the rest of the isoform from within the merged genes.

* 941 gene_ids which were associated with multiple ref_gene_id/gene_names were split into mutliple genes via their 
ref_gene_id/gene_names.

* 18 866 genes_id were assigned their original gene_id instead of the StringTie gene_id. This was only done when it could be done 
unambiguous.

2 602 transcrits lncRNA ($ grep -i "lncRNA" enriched_matrix.tsv| wc -l)

1 603 + 177 gènes lncRNA ($ grep -i "lncRNA" enriched_matrix_nfcore.tsv| wc -l )



  



  

Tests TAGADA 
sur projet CO-LocATION
(2021)

https://partage-fichiers.inra.fr/perso/smaman/Documents/COLOCATION/comparaison_nfcore_tagada.xlsx?Web=1

https://partage-fichiers.inra.fr/perso/smaman/Documents/COLOCATION/comparaison_nfcore_tagada.xlsx?Web=1


  

Tests TAGADA 
sur projet lncTrout

Indexation Timeout / Ressources 



  

Tests TAGADA 
sur projet MONOPOLY

- Tests en Avril 2021 : reports de bugs
- Run avril 2022 sur données bovins

$ wc -l reference_genes_counts.tsv 

27 608 

$ wc -l novel_genes_counts.tsv 

33 645

$ grep -i strg novel_genes_counts.tsv | wc -l 

22 148


	Diapo 1
	Diapo 2
	Diapo 3
	Diapo 4
	Diapo 5
	Diapo 6
	Diapo 7
	Diapo 8
	Diapo 9
	Diapo 10

