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OBJETIVOS

Comparar o resultado de enriquecimento génico e
vias KEGG, de bovinos Nelore criados a pasto,
considerando o fendtipo: frequéncia de consumo de
agua (FCA), sob duas abordagens:

Sequéncias alinhada:
genoma bovino versao
ARS-UCD 1.2 pelo
software HiSat2

Contagem das leituras:
software R — pacote
Feature Counts

i) lista Unica contendo 25 genes (10 infraregulados
e 15 supraregulados) identificados a partir de
analise de diferencial de dispersséo (DD)

Normalizagao da leitura e a analise de DD e DE: pacote
MDSeq e DESeq2, respectivamente, no software R

i) lista Unica contendo 27 genes (9 infraregulados e
18 supraregulados) identificados a partir de
analise de diferencial de expresséo (DE) » Os perfis de regulagdo dos genes com p-valor ajustado

z < 0,1 foram considerados diferencialmente dispersos e

MATERIAL E METODOS expressos, respectivamente.

* A analise funcional de enriquecimento e vias KEGG

Amostras de 10 foram realizadas pelo software DAVID (versdo

animais extremos atualizada 2021), vias e genes com p-valor < 0,1, foram

para FCA foram considerados enriquecidos.

sequénciadas
RESULTADOS

A analise DD nao apresentou vias enriquecidas, enquanto
a analise DE apresentou 3 vias enriquecidas, englobando 5

T
L v’

Controle de qualidade

Sequéncias foram
aparadas: software

das leituras: software
FastQC Trimmomatic genes distintos diferencialmente  expressos (DEX)

envolvidos.
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A andlise DD apresentou 3 genes enriquecidos
englobando 12 genes distintos diferencialmente
dispersos envolvidos e DE apresentou 2 genes
enriquecidos, englogando 5 genes distintos DEX.

CONCLUSAO

A andlise de DE apresentou mais genes e vias
enriquecidas, quando comparada a analise DD. A
quantidade inferior de genes e vias enriquecidas na
analise de DD pode ter ocorrido, pois, o pacote
MDSeq considera o excesso na contagem de zeros
nao biolégicos gerados durante o processo de
sequenciamento do RNA.
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