Tratamento da caquexia em pacientes com hepatocarcinoma:

Relacao entre fatores caqueticos e miRNAs - Fase 3
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Observa-se que a caquexia € um evento frequente em olis
pacientes com hepatocarcinoma celular. Uma vez que os

fatores classicos da caquexia nao apresentaram diferenca de
expressao entre os tecidos normais e neoplasicos no estudo
de Fase 1, descobrimos miRNAs que podem estar atuando
como marcadores precoces de caquexia (Fase 2). Poréem pela
alta dificuldade de interferéncia, o que dificultaria o tratamento
se trabalhassemos apenas com miRNAs, houve o problema.
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Figura 2: Analise da interferéncia de microRNAs na expressao génica de
fatores caquéticos realizados no miRWalk

Conclusao

Sera que miIRNAs podem se relacionar com e modular fatores

caqueticos classicos?

Objetivos gerais

No presente estudo, buscamos identificar, por meio de
pesquisa bibliografica e analise bioinformatica, perfis de
expressao de miIRNAs que podem se relacionar com os fatores
caqueticos classicos e genes relacionados a miogéenese e vias

glicoliticas.

Objetivos especificos

- Buscar maior clareza no estudo de um possivel tratamento
para a caquexia no hepatocarcinoma.

- Demonstrar o uso sistematico de bancos moleculares e
bioinformatica nos estudos de expressao génica de
neoplasias.

- Revisao sistematica da literatura para identificacao de genes
e MIRNAs candidatos a marcadores de fatores caquéticos.

Portanto podemos concluir por meio dessa pesquisa que O
resultado do miR-378 e conflitante com a literatura. Encontramos
nas analises do xena browser os seguintes resultados, o miR-497
modula a expressao da IL6, importante fator caquético classico,
atua como mecanismo compensatorio a atrofia muscular induzida
pela IL6, sendo sua expressao importante e quando reduzida
pode colaborar para um estado caquetico.: Tambem identificamos
gque o MmiR-483 esta relacionado a regulacao de expressao de
dois fatores caqueticos classicos, IL2 e IL1. Na analise do
miR-122 foram localizados dois genes relacionados a miogénese
(MEF2 e MYLK). Ja pelas analises realizadas pelo miRWalk
conseguimos relacionar esses mesmos MIRNAs com diversos
fatores caquéticos.
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