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Lexpressid de gens en resposta a condicions ambientals adverses pot ser un mecanisme
d’adaptacié important en l'evolucid i el desenvolupament. Trobar quins gens estan
sobreexpressats en aquestes situacions, d’entre lI'enorme quantitat de gens dels
organismes, és una tasca feixuga que necessita eines bioinformatiques per processar
aquest gran volum de dades.

Mitjancant un model animal, Oikopleura dioica —part del plancton mari i clau en el cicle
del carboni dels oceans—, el meu TFG se centra en I'analisi de dades d’'RNAseq de mostres
d’Osaka, Japd, i de Barcelona, Espanya. Es pretén esbrinar quins gens incrementen la seva
expressio en resposta a biotoxines derivades de les diatomees, que augmenten pel canvi
climatic, les quals tenen un fort impacte en el desenvolupament embrionari d’O. dioica.

Lobjectiu és desenvolupar un protocol d’analisi personalitzat que minimitzi la pérdua
d’informacié que presenten altres protocols més generalitzats i determinar si hi ha
expressio diferencial de gens comuna en les diferents poblacions. L'analisi ha revelat un
Unic gen sobreexpressat comu entre els transcriptomes, una troballa rellevant donada la
variabilitat genética entre les diferents poblacions geografiques d’O. dioica, la qual cosa
en complica la comparacié entre elles.
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