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INTRODUCAO: Helicoverpa armigera é uma praga extremamente polifaga que esta presente em
todos os continentes do mundo. Alguns estudos indicam que a plasticidade alimentar dos insetos
geralistas pode ser consequéncia da regulacdo transcricional de genes que codificam enzimas
digestivas. Atualmente, modelos preditivos de regulagéo transcricional estdo sendo propostos da
analisis de dados de RNA-seq depositados no NCBI. OBJETIVO: Estudar a plasticidade
transcricional do sistema digestivo de H. armigera por meio da mineracdo de dados de RNA-seq
disponiveis no NCBI. METODOL OGIA: Os dados de RNA-seq da H. armigera foram baixados do
repositorio NCBI-SRA usando o programa SRA-TOOLKIT v3.0.0. Os dados foram pre-processados
usando o programa Trimmomatic v0.38 e o controle de qualidade (Phred<25) foi realizado pelo
programa FastQC v0.11.9. O mapeamento dos reads no genoma de referéncia (GCA_002156985.1) foi
realizado utilizando o programa STAR v2.7.10a. Uma matriz de dados foi construida com os valores
de TPM paraimplementar model os de machine learning supervisionado e ndo supervisionado, usando
o software R v4.2.2. RESULTADOS: Os resultados do pré-processamento revelaram que os melhores
parametros para realizar o controle de qualidade foram Leading (25) e trailing (25), com taxas de
mapeamento de 75,86% e 81,67%, respetivamente. Um total de 50 genes que codificam enzimas
serino peptidase com a triade catalitica completa (His57, Aspl02 e Ser195) foram identificados. Os
resultados revelaram que grupos de genes proteoliticos sd0 co-expressos e podem atuar em conjunto
em processos hiol 6gicos especificos. Ao mesmo tempo, genes serino peptidases sem atriade catalitica
completa (homdlogos) estdo sendo co-expressos, sugerindo que poderiam ter um papel adicional (ndo
catalitico) no intestino da H. armigera. CONCLUSOES: Existe uma tendéncia de formar dois
grandes grupos de genes co-expressos que provavelmente sdo regulados em funcdo do
desenvolvimento ou das necessidades alimentares do inseto. Genes de enzimas ndo cataliticas também
sd0 regulados, mas as fungdes sdo por completo desconhecidas. Atualmente, estamos estudando os
genes com funcdes regulatérias (fatores de transcricao) que podem estar envolvidos na regulacéo
dindmica das serino peptidases.
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