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High Throughput Screening Lab? 

•  Systema0c silencing of whole genome 

•  Every gene is targeted. 

•  Phenotypic luminescence readout 
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Overview 

•  Design of reagents  

 

•  Analysis of the read‐out data 

•  Selec0ng and analysis of “hit” genes 

nextRNAi



NEXT RNAi 

Automated design and evalua0on of RNAi sequences 

on a genome wide scale 

Thomas Horn, Thomas Sandmann and Michael Boutros. 

Design and evaluation of genome-wide libraries for RNAi screens. Genome Biol. 2010 Jun 15;11(6):R61.



NEXT‐RNAi Workflow 

Target 

sequence 

Feature tables 

Low‐complexity filter 

In silico dicing 

Predic0on of specificity and efficiency 

Discarding of siRNAs below threshold 

Design of long dsRNAs primers 

Ranking of designs 

Homology, feature and genome mapping 

Flat files, HTML report, GBrowse 



Input and dependencies 

nextRNAi



NEXT RNAi in Galaxy 
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NEXT RNAi in Galaxy 



NEXT‐RNAI Output 



cellHTS 

•  Systema0c analysis of screens 

•  Standardiza0on of experimental 

informa0on 

    

•  Standardiza0on of analysis 

Boutros, M., L. Bras, and W. Huber. (2006). Analysis of cell‐based 

RNAi screens. Genome Biology 7:R66.  



cellHTS  

Import raw data files 

Per plate quality control 

Data normaliza0on 

Scoring of phenotypes 

Annota0on and analysis 



cellHTS in Galaxy 

vs.



cellHTS in Galaxy 



webcellHTS 

•  Web based interac0ve guide to create input files.  



Keeping it Simple 



Accessing InformaLon 



Galaxy Summary 

•  Rapid design and evalua0on of RNAi libraries 

 

•  Analysis of screen readout  

 

•  Day – to – day file manipula0on tasks 

Tools for RNAi are more accessible 
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