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de “todos” os individuos de uma especie € denominada pan-genoma, € de maneira
semelhante, esse conceito pode ser aplicado ao estudo de RNA-Seq, para avaliar
transcritos interessantes. Neste trabalho realizamos a inferéncia e anotacdo do
pan-transcriptoma da cana-de-acucar a partir de dados brutos do RNA-Seq de 48
genotipos de hibridos comerciais da cana, com o objetivo de identificar quantos
genes/familias de genes estido presentes em todos os individuos, o tamanho do
pan-transcriptoma (quantos genes/familias de genes estido presentes dentro da
especie?) e quais genes estao presentes s6 em alguns individuos da espécie.

A. Qualidade das montagens de transcriptoma
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Muitos dados de RNA-Seq gerados até agora estao
disponiveis em repositorios publicos e podem ser
usados para gerar novos insights. Dados brutos de

RNA-Seq de 48 genodtipos da cana-de-acucar foram
baixados do NCBI e seus transcriptomas foram
montados com o YAATAP, um pipeline automatizado
para a montagem de transcriptomas desenvolvido pelo
nosso grupo. O YAATAP ¢ responsavel por realizar o
download dos dados brutos, controle de qualidade,
remover sequéncias contaminantes e executar a
montagem do transcriptoma, avaliando sua qualidade
ao final do processo.

A anotacao foi realizada individualmente para cada
genotipo seguindo o protocolo Trinotate (Bryant et al.,
2017), onde 5,240,794 proteinas totais foram
identificadas e utiizadas na inferéncia do
pan-transcriptoma com o OrthoFinder2 (Emms and
Kelly, 2019), através da criagcao de uma rede de
similaridade entre as sequéncias e identificacao de
grupos com alta densidade de conexoOes utilizando a
estratéegia de Markov Chain Clustering (inflagcao = 1.5).

Fonte: github.com/labbces/YAATAP

RESULTADOS E DISCUSSAO

B. Estatisticas do pan-transcriptoma
Metrica Valor

Genotipos 48
Transcritos 16,237,098
Transcritos codificantes de proteinas 5,240,794
Transcritos em grupos 5,077,629
Grupos (pan) 153,841
Grupos com 90% dos genadtipos

(soft-core) 12,738
Grupos com todos gendtipos (hard-core) 8,142
Grupos genotipo-especificos (exclusive) 653
Transcritos em grupos genotipo-especifico 1,578
Media de transcritos por grupo 33
Mediana de transcritos por grupo 6

NuUmero de Grupos

C. Pan-transcriptoma
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Numero de Genotipos

(A) 48 transcriptomas de genotipos especificos da cana foram montados de forma automatica com YAATAP, a partir de
4,075,446,623 reads cruas, das quais foram obtidas 2,464,540,068 leituras limpas e sem a presenca de contaminantes. Estas
foram utilizadas nas montagens de novo de seus respectivos transcriptomas com o Trinity (Grabherr et al., 2011) usando
kmer=[25,31], totalizando 16,237,098 transcritos nos 48 transcriptomas com otimas meétricas de qualidade. (B) 96.9% dos
5,240,794 transcritos codificantes de proteinas dos 48 genotipos foram atribuidos em 153,841 grupos (pan-transcriptoma) pelo
OrthoFinder2, enquanto o core-transcriptoma é constituido por 8,142. (C) Uma das nossas principais perguntas era se com a
quantidade de transcritos e genotipos disponiveis seria possivel representar o conjunto de todos os transcritos da
cana-de-acgucar (pan-transcriptoma), isto se observaria como um plateau da curva de numero de grupos por genotipo, o qual e
alcancado com apenas 24 genotipos. O core-transcriptoma € alcancado ainda mais rapido, com apenas 11 genotipos. Na
anotacao do pan-transcriptoma foram identificadas 4,074,811 proteinas contendo dominios proteicos conservados, 190,189
peptideos sinalizadores e 846,378 proteinas transmembrana foram identificadas.
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