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Small things that matter.
Servicio de andlisis de los niveles de expresion génica en diferentes condiciones experimentales. Ademas, se realiza un anélisis de
enriquecimiento para facilitar la interpretacion de los resultados.

El transcriptoma es el conjunto de moléculas de ARN presentes en un ambiente celular en un momento determinado. La mayoria de este ARN

proviene de la transcripcion de los genes activos bajo unas condiciones ambientales concretas. La secuenciacién del transcriptoma permite

detectar esos genes activos, su nivel de expresion y comprobar si ciertas vias metabdlicas estdn mas o menos enriquecidas bajo condiciones
especificas.

\ Consultoria y Diseno del Estudio

Asesoramiento cientifico-técnico personalizado por parte de nuestros expertos en transcriptomica para:

Disefo Recogida Seguimiento Reunion de entrega Redaccion o revision
experimental de muestras del proyecto de resultados de publicaciones

a Laboratorio de Biologia Molecular

Un equipo altamente cualificado con amplia experiencia en metagendmica llevara a cabo:

J) Recepcion de ARN

* ARN ya extraido a partir de 1.000 ng
® \/olumen minimo 25 pl
® Concentracion minima 100 ng/ul
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Control de calidad
de las muestras

Tipo de Librerias

e Protocolo Eucariota: seleccién mediante cola poliA
e Protocolo fow input
e Protocolo Procariota: seleccién mediate ribodeplecién

oCh
TAGTCA ‘G(‘Q‘\
UTCANATATCATGCGC R

Secuenciacion

Control de calidad
de las librerias

Jlisi ¢ |llumina NovaSeq 2x150 pb
natists e 40 millones de lecturas (20M paired-end)
bioinformatico .
garantizadas por muestra.

Secuenciacion
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Andlisis Bioinformatico y Estadistico
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Small things that matter.

Nuestro departamento de bioinformatica cuenta con pipelines disefiadas para personalizar cada analisis segiin las necesidades del estudio,

abordando:
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secuenciador
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grupos génicos

Andlisis de
expresion
diferencial

Genes expresados

y nivel de expresion

Gene Ontology
KEGG Onthology

( Andlisis de expresion diferencial
Identificacion de los genes diferencialmente expresados entre los
dos grupos de estudio. El ID de los genes serd acorde a la anotacion
disponible del genoma.
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Andlisis de enriquecimiento \
Estudio de enriquecimiento para detectar las vias metabdlicas
que estan sobreexpresadas o subexpresadas en los dos grupos

de estudio.

Overexpressed Underexpressed ‘
DNA replication J
Viron
Count
. ) ® =
Dilated cardiomyopathy .
@
Hypertrophic cardiomyopathy . : I
100
Cytoskeleton in muscle cells o Q® =
Cardiac muscle contraction [ ] p.adjust
Adrenergic signaling in cardiomyocytes ' 0.010
Cell cycle [ ) 0.005
Staphylococcus aureus infecction [ ]
Asthma ®
02 04 06 02 04 06
GeneRatio

Suplementos

Transcriptomica RNA-seq

© 2025 Microomics Systems S.L.

Andlisis bioinformaticos personalizados: servicio de consultoria de andlisis bioinformaticos.
Incluidas 2h de andlisis post-entrega en cualquier estudio completo.

www.microomics.com



