
 

Anexos 

1. Anexo 1: gráficos de scores de PCA de los cuatro métodos de normalización aplicados 
a los datos de transcriptómica de MAPQ1 tras el filtro CPM > 2 



 

2. Anexo 2: listado de los miRNAs diferencialmente expresados con p-valor y logFC 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

3. Anexo 3: listado de los lípidos con concentraciones alteradas entre ambos grupos con 
p-valor y logFC 

 

 



 

4. Anexo 4: listado de términos GO significativamente sobrerrepresentados por p-valor 
ajustado  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 

5. Anexo 5: componentes alterados de la uta de señalización PI3K obtenida con la 
herramienta “KEGG mapper”  

  

 


