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OBJETIVOS

Comparar o resultado de enriquecimento génico e vias
KEGG de animais F1 (Angus x Nelore). A partir da
analise de diferencial de disperssdao (DD) para os
fendtipos: frequéncia do consumo de agua (FCA) e
atividade geral (ATG), considerando duas abordagens:

i) analise individual da lista de genes supraregulados
e infraregulados (ASEP)

i) lista Unica contendo todos genes infra e supra
regulados (ACON)

MATERIAL E METODOS

Amostras de 10 animais extremos para FCA e ATG
foram sequenciadas

Sequéncias
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Feature Counts - pacote MDSeq

Lista de genes

Fenoétipo ASEP
ACON
Supraregulados  Infraregulados
FCA 21 9 12
ATG 41 3 38

* ATG: andar, pastejo, ruminagao, visitas do animal no
cocho e bebedouro.

» Os perfis de regulagdo dos genes com p-valor ajustado
< 0,1 foram considerados diferencialmente dispersos e
expressos, respectivamente.

+ A analise funcional de enriquecimento e vias KEGG
foram realizadas pelo software DAVID (versdo
atualizada 2021), vias e genes com p-valor < 0,1, foram
considerados enriquecidos.

RESULTADOS

A ACON e ASEP apresentaram 1 via enriquecidas,
englobando 10 e 6 genes distintos DD, respectivamente,
para FCA.

No fenétipo ATG, ACON e ASEP apresentaram 2 e 3
vias enriquecidas com 17 e 15 genes distintos DD,
respectivamente. Ambas as analises apresentaram
FDR > 0,05 para todas as vias KEEG encontradas.

CONCLUSAO

A ACON pode favorecer analises de interagao e levar
ao aumento de genes funcionais e enriquecidos
identificados relacionados aos fenoétipos de interesse.
ASEP e ACON néo influenciaram a quantidade de
vias enriquecidas para FCA.
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