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Técnicas de sequenciamento de alto rendimento, como a do RNA-Seq, podem ser utilizadas
para identificar genes e vias metabdlicas associadas as caracteristicas de interesse
econdbmico na pecuaria. A analise da expressdo génica de animais mais adaptados a
determinado ambiente oferece importante indicio sobre suas fungbes e sdo fundamentais
para o progresso genético de uma populagdo. O objetivo deste trabalho foi comparar o
resultado de enriquecimento génico e vias KEGG, considerando duas abordagens: i) analise
individual da lista de genes supraregulados e infraregulados (ASEP) e i) lista Unica contendo
todos genes infra e supra regulados (ACON), identificados a partir de analise de diferencial
de disperssdo (DD) em animais F1 (Nelore x Angus). Foarm considerados os fendtipos:
frequéncia de consumo de agua (FCA) (ACON, N = 21 genes, ASEP, N = 9 genes
supraregulados e N = 12 genes infraregulados) e atividade geral (ATG) (andar, pastejo,
ruminacgao, visitas do animal no cocho e bebedouro) (ACON, N = 41 genes, ASEP, N = 3
genes supraregulados e N = 38 genes infraregulados). Previamente, amostras de 10 animais
extremos para FCA e ATG foram sequenciadas. O controle de qualidade das leituras foi
realizada pelo software FastQC, e as sequéncias foram trimadas pelo software
Trimmomatic. Posteriormente, as sequéncias foram alinhadas utilizando o genoma de
referéncia bovino versdo ARS-UCD 1.2 pelo software HiSat2. A contagem das leituras foi
realizada no software R, utilizando o pacote FeatureCounts. A normalizagido da leitura e a
analise de DD dos genes foram realizadas pelo pacote MDSeq do software R. Os perfis de
regulacao dos genes com p-valor ajustado < 0,1 foram considerados diferencialmente
dispersos. A analise funcional de enriquecimento e vias KEGG foram realizadas pelo
software DAVID (versédo atualizada 2021), vias com p-valor < 0,1 foram consideradas
enriquecidas. A ACON e ASEP apresentaram 1 via enriquecidas, englobando 10 e 6 genes
distintos DD, respectivamente, para FCA. No fendtipo 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. A ACON pode favorecer
analises de interacdo e levar ao aumento de genes funcionais e enriquecidos identificados
relacionados aos fendtipos de interesse. ASEP e ACON nao influenciaram a quantidade de
vias enriquecidas para FCA.
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