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The	
  transcriptome	
  is	
  the	
  set	
  of	
  all	
  RNA	
  molecules,	
  including	
  mRNA,	
  rRNA,	
  tRNA,	
  and	
  other	
  non-­‐coding	
  RNA	
  produced	
  in	
  a	
  single	
  cell	
  or	
  a	
  populaAon	
  of	
  cells.	
  	
  Defining	
  the	
  complete	
  transcriptome	
  of	
  the	
  budding	
  yeast,	
  a	
  single	
  celled	
  eukaryoAc	
  
organism,	
  should	
  be	
  an	
  achievable	
  goal	
  with	
  the	
  use	
  of	
  high-­‐throughput	
  genomic	
  technologies	
  (e.g.	
  Aling	
  microarrays,	
  next	
  generaAon	
  sequencing).	
  	
  Indeed,	
  numerous	
  publicaAons	
  have	
  addressed	
  this	
  quesAon	
  and	
  made	
  their	
  datasets	
  publicly	
  
available.	
  	
  As	
  a	
  scienAfic	
  database	
  that	
  provides	
  researchers	
  with	
  high-­‐quality	
  curated	
  data,	
  the	
  Saccharomyces	
  Genome	
  Database	
  (SGD;	
  www.yeastgenome.org)	
  set	
  out	
  to	
  collect	
  a	
  representaAve	
  collecAon	
  of	
  these	
  high	
  quality	
  and	
  frequently	
  
cited	
  datasets	
  with	
  the	
  goal	
  of	
  compiling	
  them	
  into	
  a	
  complete	
  transcriptome	
  in	
  yeast	
  -­‐	
  a	
  longstanding	
  request	
  of	
  our	
  users.	
  	
  IntegraAon	
  of	
  these	
  datasets	
  was	
  more	
  complicated	
  than	
  anAcipated	
  for	
  a	
  number	
  of	
  reasons.	
  	
  	
  First,	
  exact	
  matches	
  
between	
  the	
  datasets	
  did	
  not	
  even	
  remotely	
  cover	
  the	
  genome	
  completely.	
  One	
  major	
  issue	
  is	
  the	
  various	
  technologies	
  producing	
  different	
  kinds	
  of	
  results.	
  E.g.:	
  some	
  approaches	
  give	
  only	
  the	
  5'-­‐end,	
  others	
  only	
  the	
  3'-­‐end	
  and	
  yet	
  others	
  both	
  
ends	
  of	
  the	
  messages.	
  	
  Our	
  integraAve	
  approach	
  raises	
  the	
  quesAon	
  whether	
  to	
  define	
  transcripAon	
  start	
  and	
  end	
  points	
  or	
  enAre	
  transcripts.	
  Another	
  issue	
  to	
  be	
  resolved	
  is	
  the	
  detecAon	
  of	
  low	
  abundance	
  transcripts	
  and	
  their	
  funcAonal	
  
significance.	
  We	
  present	
  the	
  results	
  of	
  our	
  first	
  aGempt	
  to	
  define	
  a	
  transcriptome	
  for	
  S.	
  cerevisiae.	
  IniAally,	
  we	
  confined	
  ourselves	
  to	
  a	
  single	
  common	
  condiAon,	
  wild	
  type	
  lab	
  strains	
  grown	
  in	
  rich	
  medium.	
  In	
  the	
  future,	
  we	
  will	
  extend	
  the	
  
analysis	
  to	
  a	
  much	
  wider	
  list	
  of	
  condiAons.	
  	
  

	
  
Many	
  datasets	
  that	
  address	
  this	
  
quesAon	
  on	
  a	
  genomic	
  scale.	
  

	
  

INTRODUCTION	
  

DATA	
  AVAILABILITY	
  

Data	
  are	
  accessible	
  in	
  YeastMine:	
  	
  
hGp://yeastmine.yeastgenome.org	
   FUTURE	
  PLANS	
  

To	
  improve	
  coverage:	
  
•  Include	
  addiAonal	
  datasets	
  	
  
•  Expand	
  the	
  condiAons	
  covered	
  

beyond	
  rich	
  media	
  
•  Add	
  datasets	
  with	
  raw	
  data	
  only	
  by	
  

processing	
  fastq	
  files	
  
•  Incorporate	
  results	
  from	
  small	
  

scale	
  studies	
  

Leverage	
  resulAng	
  transcriptome	
  data	
  
for	
  other	
  SGD	
  projects	
  

Goal:	
  To	
  compile	
  a	
  dataset	
  that	
  represent	
  the	
  S.	
  cerevisiae	
  transcriptome.	
  

Issues:	
  	
  
•  What	
  is	
  the	
  transcriptome?	
  (	
  “the	
  set	
  of	
  all	
  RNA	
  molecules	
  …	
  produced	
  in	
  one	
  or	
  a	
  populaAon	
  of	
  cells.”	
  )	
  
•  Should	
  a	
  known	
  funcAon	
  be	
  part	
  of	
  the	
  definiAon?	
  What	
  about	
  “pervasive	
  transcripAon”?	
  
•  PracAcal	
  issues:	
  

•  Various	
  technologies	
  
•  Studies	
  have	
  different	
  aims	
  
•  No	
  definiAve	
  dataset	
  
•  Limited	
  set	
  of	
  condiAons	
  
•  Pelechano	
  et	
  al	
  dataset	
  is	
  much	
  larger	
  than	
  others	
  

DATA	
  INTEGRATION	
  

In	
  this	
  part	
  of	
  the	
  project	
  we	
  looked	
  at	
  only	
  
pre-­‐analyzed	
  datasets.	
  

Possible	
  approaches:	
  
•  Find	
  exact	
  matches	
  across	
  

datasets	
  
•  Find	
  matches	
  to	
  Pelechano	
  et	
  al	
  	
  

across	
  all	
  datasets	
  
•  Use	
  Pelechano	
  et.	
  al.	
  as	
  the	
  most	
  

recent	
  and	
  largest	
  dataset	
  

•  Treat	
  5’	
  and	
  3’	
  ends	
  separately	
  
•  Allow	
  imperfect	
  matches	
  

(window	
  +/-­‐	
  3	
  nt)	
  
•  Score	
  by	
  counAng	
  datasets	
  

with	
  matching	
  coordinates	
  
•  Keep	
  mTIFs	
  with	
  score	
  >=	
  1	
  
•  Keep	
  fully	
  covered	
  ORFs	
  only	
  

mTIF:	
  major	
  transcript	
  isoform	
  


