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INTRODUCAO / OBJETIVO

O cancer de cabeca e pescoco € um termo guarda
chuva, utilizado como agrupamento aos canceres gue ocorrem
acima da regiao da clavicula, como o cancer de tireoide, com
excecao do sistema nervoso central, pele, linfonodos, olhos,
esofago e tragueia.

Além disso, entendendo o cancer como uma patologia
genética com fendtipos anormais, espera-se encontrar
marcadores moleculares relacionados a esta expressao
génica. Com isso, a identificacao de genes diferencialmente
expressos permite uma exploracao de novos potenciais
biomarcadores para diagnostico e tratamento, bem como alvos
terapéuticos para o cancer.

Ademais, existem repositorios publicos internacionais,
como o0 Gene Expression Omnibus (GEO), que armazena
dados provenientes da técnica de transcriptomica,
chamada microarray. Dessa forma €& possivel realizar
pesquisas de bioinformatica com mais facilidade e com
Informacaoes biologicamente relevantes.

MATERIAL E METODOS

Foram utilizados dados obtidos de repositorios publicos
Internacionais, como o Gene Expression Omnibus (GEO). Para
gue as amostras fossem selecionadas, foram utilizados o0s
seguintes criterios: As pesqguisas deveriam conter no minimo 10
amostras e ser de tecido biopsiado humano e nao de cultura
celular.

Além disso, em associacao ao banco de dados, foi utilizado o
ambiente virtual R.

Foram selecionados 3 conjuntos de dados presentes no banco
GEO, sob o numero de inscricio GSE6004, GSE65144 e
GSE129562. Todos 0s conjuntos apresentavam amaostras normais
e amostras de cancer de tireoide. Utillizando o ambiente R, 0s
dados foram baixados, manipulados e transformados em log2. O
conjunto de dados foi submetido a analise estatistica bayesiana, e
correcao da taxa de falsa descoberta de Benjamini & Hochberg.
Os pontos de cortes utilizados foram valor P ajustado <0,05 e log
fold change >|1,5|.

RESULTADOS

Apos a identificacdo dos genes diferencialmente
expressos por conjunto, estes resultados foram
Interseccionados com base no nome do gene. Por fim,
obteve-se 13 genes diferencialmente expressos comuns
aos 3 conjuntos: DTP, TFPI, LONFR2, CDH2, ETV5, TFF3,
S100A1, PKHD1L1l, TUSC3, PLA2R1, TNFRSF11B,
ADAMTSY9, TDRD9.

RESULTADOS

GSE65144
GSE129562

Gréfico 1. Resultados intersecionados e obtencédo dos 13 genes em comum aos 3 conjuntos analisados.

Gene Doenca associada
DPT Metastase de cancer oral
TFPI Cancer de mama e colon
LONRF2 Adenocarcinoma retal
CDH2 Cancer de mama
ETV5 Neuroblastoma
TFF3 Cancer colorretal e cancer de colo de utero maligno
A expressao desregulada de varios membros da familia S100 &
uma caracteristica comum dos canceres humanos, com cada
S100A1 : R : : -
tipo de cancer apresentando um perfil ou assinatura unica da
proteina S100.
PKHD1L1 Cancer de tireoide
Exerce seus efeitos oncologicos como modulador ao inibir a
TUSC3 eficiéncia da glicosilacéo, e, consequentemente, induzir estresse
de reticulo endoplasmatico e transformacéo celular maligna.
PLA2R1 Gene supressor de tumor
TNFRSF11B Cancer gastrico
ADAMTS9 Cancer colorretal
TDRD9 Carcinoma de pulmao

Tabela 1. Relacéo entre os genes diferencialmente expressos em comum aos 3 conjuntos analisados e
suas associacoes a diferentes tipos de cancer.

CONSIDERACOES FINAIS

Obtivemos resultados satisfatorios, embora todos 0s genes
diferencialmente expressos encontrados ja estejam associados
a diferentes tipos de cancer, sendo PKHD1L1 descrito como
associado ao cancer de tireoide.

Dessarte, a Identificacao de genes diferencialmente
expressos, em condicdes normais e neoplasicas, permite uma
exploracéo de novos potenciais biomarcadores para diagnostico
e tratamento, bem como alvos terapéuticos. Neste sentido,
estudos de bioinformatica, atuam como uma etapa de triagem
com grande importancia em novas descobertas relacionadas ao
cancer.
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