AVALIACAO DE TESTES ESTATISTICOS EM DADOS DE Q-PCR
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A Q-PCR (Quantitative Polymerase Chain Reaction) € uma técnica que permite
guantificar de forma precisa, especifica e indireta a quantidade de RNA mensageiro
presente em uma determinada amostra. A Q-PCR apresenta vantagens metodoldgicas para
a quantificacdo do RNA mensageiro quando comparada as técnicas de Northern Blot e
Reverse Transcription Polymerase Chain Reaction, facilitando estudos de expresséo génica
diferenciada. No entanto, experimentos de Q-PCR freqlientemente apresentam limitacbes
amostrais (6= N =12) e sdo analisados por testes estatisticos tradicionais (paramétricos)
sem a devida verificacdo da condicdo de normalidade da variavel resposta e de
homogeneidade das varidncias dos grupos experimentais, exigidas nesses testes. O
presente trabalho avaliou quatro testes estatisticos de comparacdo de médias e/ou
medianas, entre os grupos controle(C) e tratado (T), com objetivo de propor o teste mais
adequada para estudar expressdo génica com dados de Q-PCR. O experimento foi
realizada na Embrapa Pecuaria Sudeste — Séo Carlos, Brasil, utilizando 10 bezerros Nelore
(Bos indicus), divididos aleatoriamente em dois grupos de cinco animais: grupo tratado (T)
infestado artificialmente com carrapatos Rhipicephalus (Boophilus) microplus e grupo
controle (C) livre de infestacdo. Os dados foram submetidos a quatro diferentes testes
estatisticos, sendo o primeiro paramétrico (ANOVA com teste t) e os demais nao-
paramétricos (teste de mediana, boot strap, e Rest?). Quando o gene referéncia (gene de
expressao constitutiva) apresentou pequena variagdo entre os tratamentos (0,6 = P = 1) os
testes estatisticos, com excecdo do teste de mediana, apresentaram valores de
probabilidade confiaveis e semelhantes. Porém, quando o gene referéncia apresentou
variacdo entre os tratamentos (P = 0,6) todos os testes apresentaram resultados distintos, e
o teste Rest©, ndo-paramétrico, de comparacdes das médias e com ajustes para eficiéncia
de amplificacdo do primer e valores de probabilidade do gene referéncia, foi o mais

adequado para analisar dados de Q-PCR.



