412 SEMANA CIENTIFICA DO HOSPITAL DE CLINICAS DE PORTO ALEGRE

2273

EXPOSIQAO AO ALCOOL DURANTE A GESTAQAO E OS EFEITOS NA EXPRESSAO
GENICA NEURAL DO FETO: ANALISE A PARTIR DE TRANSCRIPTOMAS DISPONIVEIS EM
REPOSITORIOS PUBLICOS.

CATEGORIA DO TRABALHO: PESQUISA

Vinicius Oliveira Lord, Giovanna Camara Giudicelli, Fernanda Sales Luiz Vianna, Thayne Woycinck
Kowalski

HOSPITAL DE CLiNICAS DE PORTO ALEGRE

CENTRO UNIVERSITARIO CESUCA

A exposicdo a diferentes tipos de substancias durante a gravidez pode perturbar o
desenvolvimento do embrido e do feto. O alcool, por ser teratogénico, pode levar a Sindrome
Alcéolica Fetal, além de possuir diversos efeitos neurotdxicos no sistema nervoso central em
desenvolvimento, prejudicando fungdes da glia e neurdnios. Sabendo desses efeitos do alcool
no feto, o objetivo desse trabalho foi verificar alteragbes na expressao génica resultantes de
exposicéo pré-natal ao alcool em células e tecidos neurais, a partir de analises secundarias de
transcriptomas publicamente disponiveis, a fim de identificar os mecanismos moleculares por
tras das alteragbes ja conhecidas. Foram selecionados transcriptomas no Gene Expression
Omnibus (GEO), sendo seis executados por técnicas de microarranjo e um RNA-seq. Até o
momento, foi avaliada a expressao diferencial do ensaio de RNA-seq, GSE86006, que contém
amostras de cortex cerebral expostas a 50mM de alcool (n=2) e amostras controle (n=2). A
analise dos dados brutos foi realizada através da plataforma Galaxy, inserindo as amostras via
fastg-dump, seguido de alinhamento pelo Bowtie2, verificando-se a qualidade do alinhamento
(>70%) e realizando a contagem com o featureCounts. Em sequéncia, foi analisada a expressao
génica diferencial com o R (v. 3.6.2), utilizando o pacote edgeR. Foram filtrados e considerados
significativos apenas genes com logFC >2 ou <-2 e um Valor-P ajustado < 0,05. Restaram 159
genes significativos para o estudo, sendo 47 com aumento e 112 com diminuigdo na sua
expressdo. Em sequéncia, com a ferramenta g:GOSt no g:Profiler, foi realizada a analise de
super-representacdo de ontologias génicas. E possivel verificar que, na exposicdo por alcool,
existem alteragdes na resposta inflamatéria, processos do sistema imunolégico incluindo a sua
regulacdo, resposta e sinalizacdo mediada por citocinas, como a interleucina-1. Essas
desregulagdes poderiam auxiliar a explicar algumas altera¢ées induzidas pelo consumo de alcool
na gestacdo, uma vez que ja foi demonstrado que a neuroinflamagdo é prejudicial ao
neurodesenvolvimento. Para uma melhor investigagdo, os proximos passos deste estudo
envolvem realizar o processamento dos outros estudos ja selecionados, que sdo microarranjos,
e também realizar uma metanalise de transcriptomas, possibilitando uma analise integrada das
expressodes diferenciais desses diferentes ensaios.
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O Sarcoma de Ewing (SE) é um tumor altamente agressivo, afeta ossos e tecidos moles, sendo
a segunda neoplasia pediatrica 6ssea mais frequente. Caracteriza-se pela presenga de uma
fusdo génica originada a partir de uma translocagéo envolvendo o gene EWS e outro gene da
familia ETS, geralmente FLI1. Apesar do tratamento para doencga localizada apresentar uma
eficacia comprovada, a sobrevida a longo prazo de pacientes com SE metastatico ou que
apresentam recidiva é ainda muito baixa. Via é o conjunto de interagdes biolégicas
hierarquizadas em um sistema biolégico, compostas por nds, que representam as entidades
bioldgicas, e arestas, que representam as suas interagdes. Representagdes graficas de vias sdo
de grande utilidade porque apresentam a informagéao bioldgica em um formato conciso, intuitivo
e didatico. O objetivo deste trabalho foi criar uma via geral do SE com intuito de reunir o
conhecimento sobre a biologia do SE de forma organizada e integrada. Para isso, foi realizada
a mineragdo dos genes envolvidos no SE em artigos cientificos, através dos softwares
PESCADOR web tool e Medline Ranker. Apoés foi elaborado um diagrama da via utilizando o
software PathVisio com as interagbes entre os genes e a descrigdo dos fendmenos, todo esse

Clin Biomed Res 2021; 41 (Supl.) 90





