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2. HIPÓTESIS 15
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9.1. Cada ĺınea de la sección de alineación del formato SAM posee las 11

columnas obligatorias descritas en la tabla. . . . . . . . . . . . . . . . . . 69

9.5. Valores de conteo con -a = 0 y -m = union para BWA . . . . . . . . . . . 76

9.6. Valores de conteo con -a = 3 y -m = union para BWA . . . . . . . . . . . 76

9.7. Valores de conteo con -a = 10 y -m = union para BWA . . . . . . . . . . . 76

9.8. Valores de conteo con -a = 0 y -m = intersection-nonempty para BWA . . 77

9.9. Valores de conteo con -a = 3 y -m = intersection-nonempty para BWA . . 77

9.10. Valores de conteo con -a = 10 y -m = intersection-nonempty para BWA . . 77

9.11. Valores de conteo con -a = 0 y -m = intersection-strict para BWA . . . . . 78

9.12. Valores de conteo con -a = 3 y -m = intersection-strict para BWA . . . . . 78

9.13. Valores de conteo con -a = 10 y -m = intersection-strict para BWA . . . . 78

9.14. Valores de conteo con -a = 0 y -m = union para SMALT . . . . . . . . . . 79

9.15. Valores de conteo con -a = 3 y -m = union para SMALT . . . . . . . . . . 79

9.16. Valores de conteo con -a = 10 y -m = union para SMALT . . . . . . . . . 79

vii



9.17. Valores de conteo con -a = 0 y -m = intersection-nonempty para SMALT . 80

9.18. Valores de conteo con -a = 3 y -m = intersection-nonempty para SMALT . 80

9.19. Valores de conteo con -a = 10 y -m = intersection-nonempty para SMALT 80

9.20. Valores de conteo con -a = 0 y -m = intersection-strict para SMALT . . . 81

9.21. Valores de conteo con -a = 3 y -m = intersection-strict para SMALT . . . 81

9.22. Valores de conteo con -a = 10 y -m = intersection-strict para SMALT . . . 81

9.23. RPKM para cada uno de los sRNA por condición, y su expresión diferencial

utilizando los resultados obtenidos con el alineador SMALT. . . . . . . . . 83

9.24. Coeficiente de determinación R2 para los RPKM obtenidos con el alineador

SMALT. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 83

9.25. Resultados Expresión Diferencial utilizando los resultados del alineador

SMALT. . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . 84

9.26. Listado de genes expresados diferencialmente para V. parahaemolyticus. . 94

viii


