

Resumo da 17ª Jornada Científica – Embrapa São Carlos – 22 de agosto de 2025
Embrapa Instrumentação e Embrapa Pecuária Sudeste – São Carlos, SP - Brasil
Expressão de microRNAs no fígado e no músculo de Bos indicus: análise de redes co-expressas (WGCNA) e correlações com fenótipos produtivos
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Os bovinos da raça Nelore (Bos indicus) são de grande importância para o agronegócio brasileiro por apresentarem uma boa adaptabilidade ao clima tropical. O estudo fenotípico destes animais possibilita uma maior eficiência na seleção artificial de espécimes com características vantajosas dos pontos de vista agropecuário e sustentável. Os fenótipos dos bovinos são definidos por uma rede complexa de interações que impactam na expressão gênica, sendo o microRNA (ou miRNA) uma das moléculas centrais. Este estudo visa analisar o perfil de expressão dos miRNAs nos tecidos do músculo e do fígado de 52 bovinos Nelore e, associá-lo com quatro fenótipos: área de olho de lombo (AOL), consumo alimentar residual (CAR), espessura de gordura externa entre a 11ª e 12ª costela (EGAOL) e emissão de metano residual (RME). As amostras de músculo e fígado foram coletadas e processadas para a extração de RNA total, passando, posteriormente, por um sequenciamento de miRNA single-end de 42 pb. As sequências de miRNA obtidas foram submetidas a controle de qualidade por FastQC e MultiQC, mapeamento e identificação por miRDeep2 com dados do miRBase, filtragem e normalização, e remoção de miRNAs presentes em menos de 20% das amostras. Ao fim destas etapas, prevaleceram 454 e 442 miRNAs de músculo e fígado, respectivamente, para uso na análise de correlação com os fenótipos de interesse. A correlação foi realizada por meio do método WGCNA, que cria módulos dos miRNAs e tenta correlacionar positiva ou negativamente a presença destes módulos com os fenótipos. Os miRNAs do músculo foram divididos em três módulos e os do fígado em quatro, mas, em ambos os tecidos, os resultados não evidenciaram qualquer associação estatisticamente significativa entre os módulos e uma característica fenotípica específica, o que pode indicar que nesta população os microRNAs não possuem um impacto direto mensurável no fenótipo, provavelmente por não afetarem significativamente a expressão de genes relacionados aos fenótipos estudados. 
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