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Através da análise da expressão gênica e predição da interação de miRNA-mRNA foram identificados miRNAs e 

seus respectivos mRNAs-alvo diferencialmente expressos. Dentre os genes com expressão alterada relevantes 

para o desenvolvimento e progressão do câncer destacam-se genes envolvidos na regulação do ciclo celular 

(PIK3R1 e CDKN1C), e genes especificamente descritos na literatura como associados ao desenvolvimento tumoral 

e proliferação em CECP (MCM2, CDC6, CDNA2 e PKMYT1) com expressão elevada, e miRNAs preditos como 

reguladores destes genes menos expressos no tecido tumoral. 

RNA total, incluindo miRNAs, foi extraído de tecidos tumorais e livres de tumor conservados em parafina com o 

ensaio Allprep DNA/RNA FFPE (Qiagen). A tecnologia de hibridização de código de barras molecular (nCounter 

Nanostring) foi utilizada para a detecção de miRNA e mRNA com o painel nCounter Human V3 miRNA e PanCancer 

Pathways, respectivamente. O processamento dos dados e análises estatísticas foram realizados com o software 

nSolver 4.0 (Nanostring). Para a predição da interação entre miRNAs e seus possíveis mRNAs alvos foi utilizada as 

ferramentas miRWALK 2.0, MirTarBase, TargetScan e miRDB, assim como dados disponíveis na literatura. 
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INTRODUÇÃO

OBJETIVOS

RESULTADOS

Avaliar miRNA e mRNA em tecido tumoral visando sugerir mecanismos de regulação gênica relevantes no 

desenvolvimento do carcinoma epidermoide de cabeça e pescoço (CECP) e investigar miRNAs como marcadores 

da presença do tumor.

As interações entre miRNAs e mRNAs avaliadas neste estudo corroboram com achados da literatura e contribuem 

para o conhecimento acerca de mecanismos relacionados com a progressão deste tipo tumoral.

CONCLUSÃO

Genes como o  CDKN1C (p57) e PIK3R1 foram relatados tendo menor expressão em tecido tumoral de CECP (Fan 

et al., 2006; Wang et al., 2020), sendo sua menor expressão associados com tamanho tumoral avançado e 

metastase linfonodal. MicroRNAs encontrados com maior expressão em tecido tumoral (miR-24-3p, -107, 

-424-5p, -590-5p e -603) tiveram esses genes preditos como seus alvos concordando em duas das quatro 

ferramentas de predição utilizadas neste estudo. Similar, genes anteriormente descritos como estando com maior 

expressão em CECP e estando relacionados com o desenvolvimento tumoral, como PKMYT1, CCNA2, CDC6,  

MCM2, WNT7B  e WNT4 e genes da via PI3K/AKT (LAMC2, LAMB2 e ITGA6) (Feng et al., 2008; Cai et al., 2012; 

Saleh et al., 2019; Wang et al., 2020), foram preditas como alvos de miRNAs encontrados positivamente regulado 

em tecido tumoral.

O miR-150-5p tem sido apontado como um miRNA supressor de tumor no carcinoma de cabeça e pescoço, sua 

expressão relatada diminuída em tecido de carcinoma de nasofaringe, tendo correlação inversa com genes 

relacionados a tumorigênese e correlação com menor taxa de sobrevida global (Koshizuka et al., 2017; Li et al., 

2021). O miR-150-5p também apresentou regulação negativa no tecido tumoral, acompanhado da maior 

expressão de preditos como seus alvos. Do mesmo modo, o miR-612 parece desempenhar um papel na supressão 

tumoral. A expressão deste miRNA foi reportada menor no tecido tumoral de pacientes com CECP quando 

comparado ao tecido adjacente (Xie et al., 2019). Os dados mostraram uma diminuição na expressão de miR-612 

no tecido tumoral em comparação com o tecido adjacente, em conjunto, seus genes alvos foram encontrados 

com expressão elevada em tecido tumoral. 

DISCUSSÃO

Avaliação da expressão e interação entre microRNA e RNA mensageiro no 
câncer de cabeça e pescoço

O câncer de cabeça e pescoço é classificado como o sétimo tipo de câncer mais comum no mundo (Sung et al., 

2021). A sobrevida estimada para esse tipo de câncer é de 50%(Lu, L. et al., 2019). Isto é devido à demora no 

diagnóstico e início do tratamento, um impacto direto da falta de marcadores específicos para este tipo tumoral 

(Liao et al., 2019). MicroRNAs (miRNAs) são pequenas moléculas de RNA não codificantes, com aproximadamente 

20-25 nucleotídeos, que se ligam a RNA mensageiros (mRNA), causando silenciamento gênico (Bartel, 2004). São 

potenciais biomarcadores por apresentarem expressão desregulada em tecidos tumorais.
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                        Figura 1: Histograma de frequência de uso das ferramentas de predição de interação entre 
miRNAs e mRNAS, nos anos de 2018 a 2023

Legenda: no eixo X, 
encontram-se as 
ferramentas utilizadas 
pelos estudos 
pesquisas. No eixo Y, 
número de vezes que tal 
ferramenta foi utilizada 
dentre os artigos

     Figura 2: Diagrama de Venn acerca do número de interações que foram comumente visualizadas entre as ferramentas

Legenda: A figura 
“A” mostra as 
interações 
pesquisadas nas 
ferramentas e 
quais foram 
comumente 
vistas em mais 
de uma 
ferramenta. A 
figura “B” é 
ampliação da 
intersecção entre 
miRwalk e 
TargetScan 

                                           Figura 3: Interações preditas de miRNAS/mRNAS e como atuam no ciclo celular

Legenda: Interações preditas nas ferramentas e possíveis mecanismos de como afetam o ciclo celular
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