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ANALISE INTEGRATIVA E COMPARATIVA DE DADOS
TRANSCRIPTOMICOS DE SOJA (Glycine max)

Fabricio Brum-Machado, Kanhu Charan Moharana,
Rajesh Kumar Gazara, Thiago Motta Venancio

A soja (Glycine max) é uma das mais importantes culturas na agricultura mundial,
constituindo uma fonte crucial de proteina e 6leo na alimentagdo humana e animal. Desde
sua introducdo, a cultura da soja apresentou uma evolucao significativa e tem sido cada vez
mais intensificada pelas tecnologias geradas por Universidades e Institutos de pesquisas,
com o desenvolvimento de cultivares melhorados. Contudo, ainda sdo observadas e
esperadas perdas relevantes em decorréncia de condicbes ambientais adversas e estresses
gue comprometem o crescimento, desenvolvimento e produtividade dessa cultura. Com a
publicacdo do genoma da soja em 2010, surgiram diversas frentes em estudo molecular e
gendbmico desta espécie, incluindo andlises transcriptomicas em diversas condicdes e
tecidos. No entanto, andlises integrativas destes dados visando identificar padrdes
transcricionais globais subjacentes as transicbes morfoldgicas e fisioldgicas ainda séo
escassos. O objetivo deste trabalho é integrar dados transcriptbmicos acumulados ao longo
dos ultimos 7 anos, buscando semelhancas, diferencas e especificidades entre esses perfis
transcricionais. Os dados foram baixados do banco de dados do SRA (Short Read Archive
do NCBI), analisados e filtrados por qualidade com os programas FASTQC e FASTX,
mapeados contra o0 genoma de referéncia Wm82.a2.vl com o software STAR. A
normalizacdo dos valores de FPKM e RPKM foi realizada com o software StringTie. Foram
encontradas e selecionadas 1.518 amostras divididas em 108 experimentos e 2.107
arquivos FASTQ que, mesmo compactados totalizam aproximadamente 5.5 Th. Ao todo os
dados compreendem 124 cultivares, tendo sido a Willians 82 usada em 40% dos estudos.
Dentre os tecidos, encontramos 7 principais grupos: semente, folha, flor, raiz, caule, vagem
e calo. A plataforma llumina Hiseq 2000 for utilizada em mais de 60% dos experimentos.
Realizamos o agrupamento das amostras usando a analise de componentes principais
(Principal component analysis, PCA). Esperamos que a cole¢cdo de dados analisados de
forma sistemética seja Util para ndo somente revelar aspectos importantes da fisiologia de
soja, como também forneca uma rica fonte de dados para a comunidade cientifica.
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