ANÁLISE DA EXPRESSÃO DO GENE SMYD2 EM PACIENTES COM LESÕES NA CAVIDADE ORAL NO MUNICÍPIO DE JATAÍ/GO
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[bookmark: _GoBack]Introdução e objetivos: O gene SMYD2 está associado à metilação, por meio da codificação de uma metiltransferase, e consequente diminuição da função do gene TP53, um importante gene supressor de tumor (Huang et al. 2006). Em síntese, o SMYD2 ajuda a manter baixas as concentrações de TP53 associados ao promotor, podendo atuar como um oncogene. Diversos estudos já mostraram a correlação entre o silenciamento de tal gene e a diminuição da proliferação celular em neoplasias (Sakamoto, 2014). Baseando-se em tais funções, objetiva-se o entendimento e a correlação da expressão do gene SMYD2 relacionando-a com as alterações histológicas em pacientes com lesões estomatológicas, sejam elas de origens traumáticas, inflamatórias, de tecidos benignos e malignos. Material e métodos: Para a avaliação do gene SMYD2, o projeto de pesquisa contou com 36 amostras de biópsias da cavidade oral realizadas pelo Ambulatório de Diagnóstico Estomatológico do Sudoeste Goiano (ADESGO) no município de Jataí/GO. Histologicamente, as amostras foram classificadas em 4 grupos: Tecido benigno (10), Lesão traumática (11), Lesão inflamatória (07), e tecido maligno (08). Para fins de avaliação do nível de expressão do gene SMYD2 foi utilizado o RNAm total obtido por meio da extração utilizando-se o reagente Trizol, conforme protocolo estabelecido. Os níveis de expressão foram relacionados ao gene constitutivo GAPDH. Resultados: A análise dos níveis de expressão do gene SMYD2 evidenciou diferenças significativas entre os 4 grupos histológicos distintos (p<0,0001). Os grupos histológicos mostraram níveis crescentes de expressão do gene na ordem de tecido benigno, lesão traumática, lesão inflamatória e tecido maligno, sendo este último o que apresentou maior expressão. Conclusões: Através de tal análise, nota-se um dano crescente ao genoma levando-se em consideração a complexidade tecidual. Até o presente momento, sugere-se que tal gene pode ser utilizado como biomarcador de instabilidade genômica com o intuito de acompanhar o desenvolvimento de lesões e distúrbios proliferativos e de diferenciação celular em cavidade oral.
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