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ABSTRACT

Contesto: L'integrazione dei dataset di RNA-seq generati dalle diverse facility è ostacolata da effetti batch tecnici e

biologici. Metodo: Abbiamo costruito una pipeline di armonizzazione che corregge gli effetti batch mediante

identificazione di vicini mutui più prossimi e proiezione in uno spazio latente condiviso, seguita da clustering non

supervisionato e confronto dei moduli di espressione tra specie. Risultati: L'atlante integrato ha permesso il

raggruppamento delle cellule per tipo cellulare anziché per dataset di origine. Sono emersi moduli di espressione

conservati associati alla riparazione tissutale, condivisi tra axolotl, tartarughe e varani, suggerendo un programma

trascrizionale rigenerativo comune. Conclusioni: L'atlante comparativo fornisce una risorsa per lo studio

cross-specie della rigenerazione; l'interpretazione dei moduli conservati richiede validazione funzionale e

attenzione ai limiti dell'ortologia tra taxa distanti.

OBIETTIVO

Integrare i dataset di RNA-seq di tutte le facility in un unico atlante comparativo.

METODO

Pipeline bioinformatica di armonizzazione batch e clustering non supervisionato tra specie.

RISULTATI E CONCLUSIONI

Emersi moduli di espressione conservati per la riparazione tissutale tra axolotl, tartarughe e varani.
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