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Introducao

O adenocarcinoma gastrico € o quarto cancer mais
frequente no Brasil. Os sintomas s6 comecam a surgir

em um estado mais avancado da doenca.

*Os exossomas sao pequenas vesiculas libertadas
pela maioria dos tipos celulares, transferem
proteinas € RNAs (MRNA e microRNA)

¥

S3ao um modo importante de comunicacdo intercelular. E provavel que
esta capacidade esteja na base de varios processos fisiolégicos e
patolégicos

*MicroRNAs (miRNAs) representam uma nova

classe de RNAs enddégenos de 20 a 30
nucleotideos, que atuam como silenciadores
pos transcricionais, inibindo a traducao de RNAs

Macromoléculas presentes no tumor, no
sangue ou em outros liquidos
bioldgicos, cujo aparecimento e ou
alteracbes em suas concentragoes
estao relacionados com a génese e O

crescimento de células neoplasicas

Problema

Apesar dos avancos de marcadores tumorais, o cancer
de estbmago € um dos quais existe a maior dificuldade
para identifica-los. Sendo assim, que microRNAs podem
ser utilizados como marcadores tumorais para o cancer
de estbmago?

Hipotese

Acredita-se que apesar da dificuldade de selecao de
marcadores tumorais em neoplasias de estdbmago,
microRNAs podem ser candidatos como marcadores
tumorais para o cancer de estbmago.

Objetivo

Estudos atuais mostram dificuldade para identificar e
analisar marcadores tumorais para neoplasias de
estdbmago, uma vez encontrada a dificuldade de deteccao
em amostras de sangue periférico. Por isso tornam-se
necessarios estudos que busquem a identificacao desses
marcadores tumorais. O objetivo do presente estudo é
identificar microRNAs como candidatos para marcadores
tumorais para o cancer de estomago.

Metodologia

MirCancer —— selec_lonadas ) 238 mAlcroRNAs
relacionados ao cancer de estdmago.

Foram comparados os perfis de expressao do secretoma e de
microRNA:

GTEX ———> tecidos saudaveis.
TCGA ——— tecidos neoplasicos de estdmago.

Com os dados necessarios obtidos, foram utilizadas plataformas
de comparacao de dados, Xena Browser e GEPIA.

Resultados

As analises das expressoes génicas de MicroRNAs
apresentam regulacao positiva dos microRNA: miR-10A,
mMiR-185, miR-25, miR-34A, miR-377, miR-650, miR-543,
mMiR-363, miR-421, miR-215, miR-454, miR-589. Apods a
revisao de literatura, todos os MIRs apontados pelo
Xena Browser com expressao positiva nao foram
identificados como especificos para o cancer

de estdmago na literatura. Assim, buscou-se outro banco
de dados. Por meio do banco de dados GEPIA, foram
apresentados os MIRs com regulacao positiva:
mir3648-1 e mir3648-2 para o estdmago. Ambos
mostram regulacao positiva em amostras de tecidos
neoplasicos de estbmago e nao houve expressao em
iIndividuos saudaveis.
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MIR3648-1
Ensembl ID: ENSG00000275708.1

Description: microRNA 3648-1
Alias: MIR3648, hsa-mir-3648-1

Figura 1.Andlise da expressao diferencial de microRNAs em cancer de estdmago e tecidos normais (Fonte: GEPIA).

Conclusao

Com base nos nossos resultados podemos concluir que
nos estudos de analise de expressao microRNA houve a
dificuldade de identificacdo especificamente ao cancer
de estbmago. Concluimos que de acordo com

as analises do GEPIA a familia do miR-3648 seria um
grupo interessante de microRNA candidatos. Ja de
acordo com dados do XENA o miR377 seria um
microRNA candidato a marcador tumoral desse cancer.
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