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Introdugdo: O cancer de cabeca e pescoco € classificado como o sétimo tipo
de cancer mais comum no mundo. A sobrevida estimada para esse tipo de
cancer é de 50%. Isto é devido a demora no diagnéstico e inicio do tratamento,
devido a falta de marcadores especificos para este tipo tumoral. MicroRNAs
(miRNAs) sao pequenas moléculas de RNA nao codificantes que se ligam por
complentariedade de bases a RNA mensageiros (mRNA) alvo, causando
silenciamento génico. MiRNAs sdo estudados como potenciais biomarcadores
por apresentarem expressao desregulada em tecidos tumorais. Obijetivo:
Avaliar miRNA e mRNA em tecido tumoral visando sugerir mecanismos de
regulagcado génica relevantes no desenvolvimento do tumor e investigar miRNAs
como marcadores da presenga do tumor. Metodologia: RNA total, incluindo
miRNAs, foi extraido de tecidos tumorais e livres de tumor conservados em
parafina com o ensaio Allprep DNA/RNA FFPE (Qiagen). A tecnologia de
hibridizagdo de cddigo de barras molecular (hnCounter Nanostring) foi utilizada
para a deteccido de miRNA e mRNA com o painel nCounter Human V3 miRNA
e PanCancer Pathways, respectivamente. O processamento dos dados e
analises estatisticas foram realizados com o software nSolver 4.0 (Nanostring).
Para a predicao da interacdo entre miRNAs e seus possiveis mRNAs alvos foi
utiizada a ferramenta mMIRWALK 2.0 e dados disponiveis na literatura.
Resultados: Através da analise da expressado génica e predigdo da interacao
de miRNA-mRNA foram identificados miRNAs e seus respectivos mRNAs-alvo
diferencialmente expressos. Dentre o0s genes com expressao alterada
relevantes para o desenvolvimento e progressao do cancer destacam-se genes
envolvidos na regulacédo do ciclo celular (PIKBR1 e CDKN1C), e genes
especificamente descritos na literatura como associados ao desenvolvimento
tumoral e proliferacago em CECP (MCM2, CDC6, CDNA2 e PKMYT1) com
expressao elevada, e miRNAs preditos como reguladores destes genes menos
expressos no tecido tumoral. Conclusao: As interacdes entre miRNAs e
MRNAs avaliadas neste estudo corroboram com achados da literatura e
contribuem para o conhecimento acerca de mecanismos relacionados com a
progressao deste tipo tumoral.






