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Figura 5.1. Análisis de calidad de las lecturas del control empleando fastQC. Muestra la calidad
por base, calidad por secuencia, contenido en GC por secuencia, niveles de duplicación, distribución de la
longitud de las lecturas y contenido de adaptadores.
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Figura 5.2. Análisis de calidad de las lecturas de la réplica 1 empleando fastQC. Muestra la
calidad por base, calidad por secuencia, contenido en GC por secuencia, niveles de duplicación, distribución
de la longitud de las lecturas y contenido de adaptadores.
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Figura 5.3. Análisis de calidad de las lecturas de la réplica 2 empleando fastQC. Muestra la
calidad por base, calidad por secuencia, contenido en GC por secuencia, niveles de duplicación, distribución
de la longitud de las lecturas y contenido de adaptadores.
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Figura 5.4. Análisis de calidad de las lecturas de la réplica 3 empleando fastQC. Muestra la
calidad por base, calidad por secuencia, contenido en GC por secuencia, niveles de duplicación, distribución
de la longitud de las lecturas y contenido de adaptadores.
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Figura 5.5. Script empleado para el procesamiento de las lecturas del ChIP-seq desde el control
de calidad hasta la llamada de picos.

Figura 5.6. Script empleado para el el análisis de los picos. Lleva a cabo la intersección entre picos
de varias muestras, su anotación, filtrado y la búsqueda de motivos enriquecidos.
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Figura 5.7. Script empleado para procesar la intersección entre picos. La salida de bedtools merge
se transforma en un fichero TSV con el numero de picos, muestras y una columna para cada muestra indicando
si contiene el pico (True) o no (False).

Figura 5.8. Script empleado para convertir ficheros GFT en ficheros BED con las coordenadas
de cada gen.
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Figura 5.9. Script empleado para seleccionar los picos presentes en al menos 2 de las 3 réplicas
del ChIP-seq y escribir nuevos ficheros con las regiones y los summits de estos.
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Figura 5.10. Script empleado para la representación de un diagrama de Venn que muestra la
intersección entre los picos de las diferentes réplicas del ChIP-seq.

Figura 5.11. Script empleado para la representación de un heatmap que distribución genómica
de RGA en los genes diana.
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Figura 5.12. Script empleado para anotación de los picos en las diferentes categoŕıas genómicas
y su representación.
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