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Introducéo
O Ferro (Fe) € um micronutriente essencial e participa de
processos biolégicos importantes como ligacdo e
transporte  de  oxigénio, metabolismo  oxidativo,

metabolismo de lipideos e carboidratos. A carne vermelha
€ uma excelente fonte de Fe, tanto com relagdo a
gquantidade como a biodisponibilidade. Além disso, alguns
estudos tém identificado que o conteddo de Fe no
musculo bovino é, em parte, determinado geneticamente
(TIZIOTO et al.,, 2015). Entretanto, a variagdo genética
subjacente & homeostase do Fe no muasculo permanece
pouco compreendida, haja vista que até o presente, ndo
h& relatos cientificos referentes ao efeito do conteddo de
ferro sobre o perfil transcricional do masculo de bovinos.
Nesse contexto, 0s avan¢os nhas tecnologias de
sequenciamento de RNA (RNA-Seq) tém permitido o
melhor entendimento da complexidade do transcriptoma
bovino e a identificacdo de genes expressos, isoformas e
novos transcritos. Portanto, o objetivo principal desse
estudo foi identificar genes diferencialmente expressos no
musculo L. dorsi (LD) em oito animais representantes dos
extremos para Valor Genético Gendmico Estimado
(GEBYV) para contetdo de ferro (CFe).

Resultados e Discusséao

O transcriptoma do musculo bovino foi obtido a partir do
sequenciamento de RNA (RNAseq), utilizando tecnologia
de sequenciamento de nova geracdo lllumina, de oito
animais extremos escolhidos com base no GEBV (4 com
alto e 4 com baixo GEBYV). Foram produzidas, em média,
9,13 milhGes de reads por amostra, as quais foram
analisadas pelo pacote Tuxedo Suite (TRAPNELL et al.,
2012). Por meio da anélise de expresséo diferencial foram
identificados 49 genes anotados diferencialmente
expressos (DE) (FDR <0,05) entre 0os grupos extremos
fenotipicos para o valor de GEBV para Fe. Dentre os
genes DE, 18 genes apresentaram-se up-regulated e 31
down-regulated no grupo de baixo GEBV para Fe.
Andlises de enriquecimento funcional foram realizadas a
fim de melhor compreender o papel dos genes DE. Para
isso foram utilizados os programas WebGestalt e IPA®.
Metabolismo, biossintese e regulacdo de lipideos foram
as principais funcdes bioldgicas evidenciadas para os
genes down-regulated, dentre os quais estdo inclusos:
Complement component 3 (C3), Thyroid hormone
responsive protein (THRSP), Fatty acid binding protein 4,
adipocyte (FABP4) e Fatty acid synthase (FASN).

Por outro lado, os genes up-regulated foram
categorizados em grupos funcionais envolvidos em
transporte  transmembrana, transporte de  acido
monocarboxilico e de anions . Esses grupos incluem, por
exemplo, Solute carrier family 27 (fatty acid transporter),
member 6 (SLC27A6); Solute carrier family 22 (organic
cation/ergothioneine transporter), member 4 (SLC22A4);
Solute carrier family 16, member 3 (monocarboxylic acid
transporter 4)(SLC16A3); Hairy and enhancer of split 1,
(Drosophila) (HES1); e Transporter 1, ATP-binding
cassette, sub-family B (MDR/TAP) (TAP1). Processos
biolégicos relacionados ao desenvolvimento e estrutura
celular e vias metabdlicas, incluindo ativacao do receptor
da tireoide (TR/RXR), biossintese do estearato, palmitato
e acidos graxos foram evidenciados por meio das analises
de enriquecimento funcional. Esses resultados suportam
estudos previamente descritos, 0s quais destacam a
importancia dessas fun¢fes bioldgicas na qualidade carne
e na influéncia do ferro nessas vias (DAUNCEY;
KATSUMATA; WHITE, 2004).

Conclusdes

As anélises de RNAseq e de enriquecimento funcional
revelaram genes e vias metabdlicas importantes
relacionados a diversos processos biolégicos, dentre os
quais incluem-se o metabolismo de lipideos, transporte
transmembrana e proliferacdo celular. Esses resultados
nos auxiliardo na compreensdo do papel do Fe em outros
processos fisioldgicos e sua participacdo em rotas
metabdlicas que influenciam tanto o desenvolvimento de
doencas metabdlicas quanto caracteristicas de qualidade
de carne.
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