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Resumo: A cana-de-agucar desempenha um papel essencial e crucial na economia brasileira,
destacando-se como um dos principais produtores globais desse cultivo. Sua ampla adogdo ¢
atribuida ao elevado teor de sacarose, que possibilita a producao de agucar e etanol, este tltimo
sendo um biocombustivel de suma importancia, mas também ao fato de que seu bagago pode ser
aproveitado para gerar eletricidade e etanol de 2a geracgdo, reforcando sua posi¢do como uma
fonte versatil de energia renovavel. No entanto, o estudo genético da cana-de-aclcar emerge
como um desafio dada a existéncia de lacunas em nossos conhecimentos sobre seus processos
fisiolégicos, bioquimicos ¢ a complexidade de seu genoma, que inclui sua natureza polipldide e a
presenca de multiplas copias de genes, grande frequéncia de sequéncias repetitivas que podem
variar em tamanho, bem como a alta heterozigosidade. Nosso grupo identificou o
pan-transcriptoma de cana-de-agtcar a partir de dados de sequenciamento do transcriptoma de 50
variedades de diversas regides do planeta. Este pan-transcriptoma compreende um total de
5,240,794 transcritos codificadores de proteinas, fornecendo uma visdo mais abrangente da
expressao genética dessa cultura. A fim de aprofundar nossa compreensao, empregamos recursos
computacionais nas analises atuais, com foco em andlise evolutiva dN/dS e no enriquecimento de
categorias funcionais da Gene Ontology (GO). Para examinar as razdes dN/dS dos grupos de
genes identificados no pan-transcriptoma, adotamos o pacote PALM. Esse software examina
sequéncias de genes codificadores de proteinas (CDS), calculando a relagdo entre as mutagdes
que resultam em substituicdes sindnimas e ndo sindnimas. Essa andlise proporciona insights
valiosos sobre a pressdo seletiva exercida sobre os genes, identificando padrdes adaptativos e

evolutivos. Complementando essas andlises evolutivas, implementaremos calculos de métricas
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funcionais com o enriquecimento de termos GO, por meio do pacote de ferramentas topGO, o

qual possibilita a aplicacdo do teste exato de Fisher por meio da fun¢do “GOFisherTest”. Esse
processo visa identificar quais genes se destacam em termos de funcdes biologicas especificas
dentro do conjunto analisado, contribuindo para uma compreensdo mais aprofundada da
diversidade funcional desse pan-transcriptoma. Ao integrar essas abordagens analiticas, nosso
objetivo ¢ compreender a diversidade genética e também discernir quais genes desempenham
papéis fundamentais em processos bioldgicos especificos, proporcionando uma visdo abrangente
da expressdo genética ¢ da adaptagdo evolutiva dessa cultura. Nesse contexto, este projeto visa
contribuir para o estudo da cana-de-acticar por meio da andlise do seu pan-transcriptoma,
empregando ferramentas computacionais, o que promoverd uma melhor compreensdo das suas

caracteristicas.
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