Analise transcriptomica e identificacao de reguladores da
maturagao oocitaria em complexos cumulo-oécito de
bovinos da raga Gir Leiteiro
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Resumo:

Para elevar a eficiéncia produtiva e promover a sustentabilidade da cadeia leiteira em clima tropical, torna-se
essencial a integragéo entre o melhoramento genético e biotecnologias reprodutivas. Diante desse cenario, a
raga Gir Leiteiro (Bos indicus) assume papel estratégico como base genética, devido a sua rusticidade,
adaptabilidade e potencial produtivo. Assim, a Produgéo In Vitro de Embrides (PIVE) destaca-se como uma
das ferramentas para otimizar o progresso genético e a disseminagdo de material superior. Contudo, o
sucesso da PIVE esta diretamente relacionado a qualidade dos odcitos, que depende de alteragdes nucleares
e citoplasmaticas durante a maturagdo, responsaveis por conferir competéncia para a fecundagdo e o
desenvolvimento embrionario. Nesse contexto, objetiva-se identificar, por meio da andlise da expressao
génica diferencial (RNA-seq) e redes funcionais, os mecanismos moleculares associados a regulagdo da
maturacdo oocitaria. Para isso, utilizaram-se dados de RNA-seq de complexos cumulo-oécito (COCs) de
fémeas da raga Gir Leiteiro, comparando os estagios pré e pds-maturagdo in vitro. Foram geradas dez
bibliotecas, sendo cinco de COCs submetidos a maturagéo in vitro (pdsmaturagéo) e cinco de COCs aspirados
e imediatamente congelados, sem passar pelo processo de maturagéo in vitro (pré-maturacgéo), provenientes
das mesmas cinco vacas. Estas bibliotecas foram sequenciadas e submetidas ao controle de qualidade e ao
pré-processamento. As leituras foram alinhadas ao genoma de referéncia bovino (ARS-UCD1.2) e a
expresséao génica quantificada. A andlise diferencial foi realizada com FDR < 0,01, selecionando os 10% dos
transcritos com maior valor de Log2 Fold Change (Log2FC). Além disso, as interagdes génicas e 0s processos
biolégicos associados foram analisados por meio de redes funcionais na plataforma Cytoscape, utilizando o
plugin ClueGO, com significancia estatistica determinada pelo teste hipergeométrico com corregdo de
Bonferroni. A andlise funcional dos genes diferencialmente expressos revelou, nos COCs pré-maturagdo, um
enriquecimento de processos relacionados a sinalizagdo da familia TGF-B. Essa via atua por meio de
proteinas SMAD, que funcionam como mediadores intracelulares, responsaveis pela transdugdo de sinais e
regulagdo da expressdo génica em processos envolvidos na fungdo ovariana, na foliculogénese e na
maturacdo oocitaria. Dentre os genes identificados nesses processos, destacaram-se SMAD6 e SMAD7,
associados a regulagdo da montagem dos complexos SMAD e a modulagéo da sinalizag&o intracelular. Esses
genes sao descritos como reguladores da intensidade da sinalizagéo da via TGF-3, atuando no controle da
resposta celular a estimulos extracelulares e na modulagéo da atividade de fatores de transcricdo. Dessa
forma, a presenga de SMAD6 e SMAD7 em COCs pré-maturagao sugere que esses genes modulam a via
TGF-B, contribuindo para a regulagdo da progressédo da maturagao oocitaria.
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