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Bovinos Nelore sdo animais adaptados a climas tropicais, assim a identificacdo de genes e
vias metabdlicas relacionados a caracteristicas adaptativas e econOmicas é de suma
importancia. Técnicas de sequenciamento de alto rendimento, como o RNA-Seq, podem ser
utilizadas em analise de expressado génica, auxiliando o progresso genético e selegcéo dos
animais. O objetivo deste trabalho foi comparar o resultado de enriquecimento génico e vias
KEGG, considerando duas abordagens: i) lista Unica contendo 25 genes (10 infraregulados e
15 supraregulados) identificados a partir de analise de diferencial de dispersséo (DD) e ii)
lista unica contendo 27 genes (9 infraregulados e 18 supraregulados) identificados a partir
de analise de diferencial de expressao (DE), considerando o fendtipo: frequéncia de
consumo de agua (FCA) de bovinos Nelore criados a pasto. Previamente, amostras de 10
animais extremos para FCA foram sequénciadas. O controle de qualidade das leituras foi
realizada pelo software FastQC e as sequéncias foram aparadas 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 normalizac&do da leitura e a
analise de DD e DE dos genes foram realizadas pelo pacote MDSeq e DESeq2,
respectivamente, no software R. Os perfis de regulacdo 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 (versao
atualizada 2021), vias e genes com p-valor < 0,1, foram considerados enriquecidos. A
andlise DD nao apresentou vias enriquecidas, enquanto a analise DE apresentou 3 vias
enriquecidas, englobando 5 genes distintos diferencialmente expressos (DEX) envolvidos. 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. A analise 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 ha contagem de zeros nao
biolégicos gerados durante o processo de sequenciamento do RNA.
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