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RESULTADOS E DISCUSSAO

Figura 3: interacdo proteina-proteina. (A) Interactoma das proteinas NAPSA PIP KRT20 C170rf97 EGFR GPER1 TP53 PGR PIK3R3 ERBB2
ESR1 ARNT NCOAS3 HIF1A HEATR6 NCOA1. (B) Diagrama de venn dos genes atrelados aos carcinomas mamarios.

INTRODUCAO

O cancer de mama é uma das neoplasias mais comuns e uma das principais
causas de mortalidade entre mulheres em todo o mundo. Representa
aproximadamente 25% dos casos de cancer feminino e € responsavel por cerca
de 15% das mortes relacionadas ao céancer em mulheres (World Health
Organization, 2020). A incidéncia do cancer de mama varia globalmente, sendo
mais alta em paises desenvolvidos e aumentando em paises em
desenvolvimento, refletindo mudancas nos padrdes de estilo de vida e melhorias
nos métodos de detecgao precoce (Jemal et al., 2021). No Brasil, a taxa de
incidéncia é de incacerca de 61,5 casos por 100 mil mulheres por ano, conforme
dados do Instituto Nacional de Cancer (INCA, 2023).

Luminal & HER2: O diagrama de Venn apresentado
identifica a interseccdo de genes
associados aos quatro subtipos
de cancer de mama. Ele revela
que apenas 1 gene (HIF-1a) esta
envolvido no desenvolvimento de
todos os subtipos, destacando-o
como possivel alvo universal em
terapias.
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Figura 8: Comparacao das trajetérias de RMSD (A), RMSF/E1 (B), RMSF/E10 (C) dos complexos com a proteina HIF-1a.
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10 curcumindides Figura 9: Curcumina, E1 e E10 sintetizados.

Andlise de A sintese dos curcuminodides E1 e E10 foi realizada
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com rendimentos de 91% e 95%, respectivamente,

demonstrando a eficiéncia do processo. A pureza e a
eficacia das moléculas obtidas foram confirmadas
por ressonancia magnética nuclear.
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Figura 1: HIF-1a 3D.
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