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Introducao

Resultados e Discussao

Splicing alternativo é o processo no qual um mesmo gene
pode gerar mais de um tipo de mRNA e por consequéncia,
mais de um tipo de proteina. A bioinformatica é uma
ferramenta crucial para analisar os dados de splicing
alternativo nas amostras, visualizar e selecionar alvos para
uma validacao experimental da expressao génica em
diferentes condicoes de amostra.
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Objetivos

Conclusoes

Objetivo Geral:

Identificar potenciais eventos de splicing alternativos da laranja
Citrus sinensis associados ao processo de amadurecimento do fruto
utilizando dados de RN ASeq

Objetivos especificos:

-Obtencao e caracterizacao de dados de RNASeq referente ao
amadurecimento de laranja Citrus sinensis

-Predicao de isoformas de splicing alternativo utilizando o programa
3D-RNASeq

-Analise estatistica da variacao de expressao de isoformas alternativas
ao longo do amadurecimento do fruto

Foram encontrados 290 genes que sofreram splicing
alternativo. Sendo assim, esses genes sao possiveis alvos de
estudo uma vez que podem estar associados ao
amadurecimento do fruto.

Material e Método
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que relaciona gene com transcrito é utilizado no 3D RNA-
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splicing alternativo
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Salmon provides fast and bias-aware quantification of transcript expression.

Apoio financeiro

Agradecimentos

h

@ AcnPq @

FAPEMIG CAPES

—‘




	Slide 1

