Fluxograma de anélises dados Viroma DNA
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Visualizagao dos dados e
reconhecimento de padroes
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Remogio das TAGs 5’ Remogio de caudas Poli-A 3’

PRINSEQ

Filtrar reads por qualidade
e tamanho minimo

USEARCH

-> Busca por similaridade dos reads resultantes
contra o banco de dados nr NCBI

-> Panorama de diversidade

-> Identificar espécies contaminantes.

DeconSeq
Remogao de sequéncias contaminantes
via genoma de referéncia. Por exemplo,
sequéncias humanas, bovinas, etc.

BLAST

Identificagao tax6bnomica das
sequéncias via blastx e blastn
contra banco de dados customiza-
do para virus

Montagem

Montagem dos contigs para
obtenc¢io de genomas parciais e
para andlises funcionais
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Interpretac¢do biolégica dos resultados



