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ABANDONO NO TRATAMENTO DA TUBERCULOSE EM UMA CIDADE DO
NOROESTE DO RIO GRANDE DO SUL

Alana V. Hillebrand?, Otavio M. Lorenzi?, Aline dos Santos Peixoto’

1Académicos do 8° periodo de Biomedicina da Faculdade CNEC - Santo Angelo/RS
2Docente do curso de Biomedicina da Faculdade CNEC - Santo Angelo/RS
e-mail: aalanaHill@outlook.com

Introducédo: A tuberculose (TB) € uma doenca infecciosa ocasionada pelo
Mycobacterium tuberculosis. Atualmente o abandono do tratamento (TTO) &
considerado um problema para o controle da doenca, uma vez que aumenta o
risco de transmissdo do bacilo e resisténcia aos medicamentos. Objetivos:
Avaliar os fatores inerentes a negligéncia e abandono no tratamento da
tuberculose. Métodos: Foi realizado uma busca na base de dados do SINAN
(Sistema de Notificagdo de Agravos Nacional) avaliando o abandono no
tratamento da TB, no periodo de 2015 a 2019 na cidade de Santo Angelo — Rio
Grande do Sul. Resultados: A populacéo de estudo foi composta por 100 novos
casos de tuberculose. Todos o0s pacientes iniciaram o tratamento e o desfecho
do mesmo foi de 54 curas, 7 6bitos, 24 com informacéo ignorada/branco e 15
abandonos do TTO. A maior incidéncia de abandono foi do sexo masculino
(n=11). Quanto a forma da doenca, as recusas predominaram em pacientes
portadores de tuberculose pulmonar (n=12) e apenas 3 na forma extrapulmonar.
Do total de 100 pacientes, 18 foram positivos para o virus HIV, destes 6 faziam
uso de antirretroviral. A confirmacdo diagndéstica por testes laboratoriais foi
realizada em 39 pacientes pelo exame do escarro e 5 pacientes pela cultura.
Com relacao ao teste rapido TB, 96 pacientes ndo realizaram, 1 obteve resultado
inconclusivo e 3 sem informacdes. Apenas 1 paciente ndo realizou o teste de
sensibilidade ao TTO e 99 apresentaram informacdo ignorada/branco.
Conclusao: Os coeficientes associados as causas de negligéncia no tratamento
da tuberculose podem estar ligados as dificuldades inerentes ao paciente quanto
ao tratamento ou pela metodologia empregada pelo sistema Unico de saude.
Salientamos, que o abandono e reativacdes sucessivas do tratamento facilita o
aparecimento de cepas resistentes do M. tuberculosis. Deve-se enfatizar as boas
condutas por parte da equipe multiprofissional, afim de diminuir as taxas de
abandono e a resisténcia aos medicamentos.

Palavras-chave: tuberculose; Mycobacterium tuberculosis; tuberculose
pulmonar; tuberculose extrapulmonar e abandono do tratamento.
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ANALISE DOS CASOS CONFIRMADOS DE TUBERCULOSE POR MEIO DO
TESTE RAPIDO MOLECULAR PARA TUBERCULOSE (TRM-TB) NO
BRASIL ENTRE 2015 E 2019

Eduarda Pereira Soares Dias'; Ana Paula Junqueira-Kipnis?

L2 Universidade Federal de Goias
E-mail correspondente; eduardadias@discente.ufg.br

Introducédo: A bactéria Mycobacterium tuberculosis € o agente etioloégico da
Tuberculose (TB) que afeta a vida de milhares de brasileiros anualmente. Por
isso, testagens efetivas e rapidas para TB se tornam de extrema importancia. O
teste rapido molecular para TB (TRM-TB) é um desses, visto que utiliza a técnica
de reacao em cadeia da polimerase (PCR) para identificar a presenca da bactéria
e detectar ou ndo a resisténcia a rifampicina (indica se a cepa analisada é
resistente). Objetivo: Analisar os dados de casos confirmados de TB no Brasil,
entre 2015 e 2019, por meio do TRM-TB. Métodos: Foram coletados dados a
partir da plataforma DATASUS, aplicando os termos "ano diagndstico”, "casos
confirmados" e "teste rapido TB". O periodo de 2015 a 2019 foi analisado, assim
como 0s cinco tipos de resultados possiveis (ignorado, sensivel a rifampicina,
resistente a rifampicina, ndo detectavel, inconclusivo e nao realizado). Também
foi utilizado a correlacdo de Pearson para relacionar o nimero de casos
confirmados de TB com a quantidade de TRM-TB realizado. Resultados: Foram
confirmados 450.668 casos de TB entre 2015 e 2019 no Brasil, sendo 2019 o
ano com maior numero de casos (95.498). A incidéncia de casos no periodo
analisado apresentou correlacdo positiva com o niumero de pessoas que foram
submetidas ao TRM-TB (r = 0,95). Apesar do nimero de TRM-TB ser inferior ao
namero de diagnosticos realizados por meio de outros testes, houve um aumento
no namero de pessoas (10,4% entre 2015 e 2019) que utilizaram PCR para
detectar a presenca da bactéria. Foram identificados 4,1% de pacientes com
cepas de M. tuberculosis resistentes a rifampicina. Essa identificacdo de
sensibilidade permite que tratamentos adequados sejam tomados. Concluséo:
Com o aumento do numero de casos confirmados de TB e do uso de TRM-TB
em detrimento a outros métodos para diagnéstico comumente realizados,
medidas para aumentar a utilizacdo do teste podem facilitar a identificacdo da
doenca e do tratamento adequado.

Palavras-chave: Mycobacterium tuberculosis; teste molecular; PCR.
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ANALISE FUNCIONAL E EXPRESSAO DE NOVOS POTENCIAIS ALVOS DA
MELATONINA PARA APLICACAO TERAPEUTICA COADJUVANTE DO
ADENOCARCINOMA DE PULMAO

Natalia Regina Melo Santos?; André Silva Lira de Lucena?; Michelly Cristiny Pereira?

! Departamento de Biofisica da Universidade Federal de Pernambuco;
2 Departamento de Fisiologia e Farmacologia da Universidade Federal de Pernambuco.
E-mail correspondente: natalia_rms103@hotmail.com

Introducéo: O cancer de pulméao (CP), maior causador de mortes por cancer, é
tema de constantes buscas a novos alvos terapéuticos. A melatonina, cuja
principal funcéo é a regulagdo dos ritmos circadianos. Além desta fungéo, tem
se mostrado um promissor antineoplasico. Esse horménio ja é utilizado na clinica
como coadjuvante na quimioterapia. No adenocarcinoma, estudos clinicos
mostram que a melatonina tem concentracéo diminuida, comparado ao controle
saudavel, o que demonstra seu potencial terapéutico para o controle da doenca.
Objetivos: Realizar estudo funcional in silico de novos alvos terapéuticos com
expressao alterada no Adenocarcinoma de Pulméo. Métodos: Coletamos dados
de interacdo da melatonina e seus alvos de 14 bancos de dados e preditores de
interacdo. Os dados de interacdes entre os genes foram baixados do banco de
dados STRING. Usamos o Cytoscape e MCODE para construcdo das redes de
interacdo. A ferramenta Gprofiler foi usada para a analise de enriquecimento de
conjuntos de genes em vias KEGG e processos biolégicos (Gene Ontology).
Dados de expressdao de mRNAs foram obtidos do GDC Data Portal usando o
TCGADbiolinks. Realizamos a andlise de expressao diferencial utilizando o
edgeR. Resultados: A principio, 285 alvos unicos foram obtidos. Apos
identificacdo de 5 clusters de interagdes (com o MCODE) a partir de dados do
STRING, vimos que os clusters 4 e 5 possuem genes associados a vias
importantes em cancer. Entdo, buscou-se avaliar a expressao diferencial dos
genes destes clusters. Usamos 513 amostras de adenocarcinoma de pulméo e
46 amostras normais. Verificamos como superexpressos (logFC>1 e p<0.001)
0os genes PTK6, CDK4, PARP1, MMP13, MMP1, MMP3, MMP10 MMP7.
Conclusdes: Identificamos genes super-expressos que sao possiveis alvos da
melatonina e estdo associados a vias de sinalizacdo importantes em varios tipos
de cancer. Almejamos validar nossos achados ao conduzir experimentos in vitro
com estas proteinas e a melatonina em linhagens de celulas de CP.

Palavras-chave: Melatonina; Cancer; Pulmao; Terapia
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ANALISE IN SILICO DA INTERACAO DOS GENES ACE2 E TMPRSS2 NA
SINDROME RESPIRATORIA AGUDA GRAVE CAUSADA PELO
CORONAVIRUS 2 (SARS-COV-2)

Pedro V. da Silval, Manuela R. de Menezes?, Ana Carolina L. Trindade?, Vanessa G.
Teixeira?, Maria Eduarda A. Acioli®, Raul E. de Lima*

1IUNIBRA - Centro Universitario Brasileiro.
2Universidade de Pernambuco; 3Universidade Federal de Pernambuco
4Fundacéo Oswaldo Cruz. Instituto Aggeu Magalhaes- Fiocruz/PE
E-mail: pedro_vinicios22@hotmail.com

Introducdo: Causada pelo novo coronavirus (SARS-COV2), a sindrome
respiratoria aguda grave € uma doenca de facil disseminacéo, caracterizada
como sindrome gripal, podendo progredir para casos mais graves. Os genes
ACE2 e TMPRSS2 podem ser mediadores na entrada do virus e resposta do
paciente. Objetivo: O objetivo do presente trabalho € avaliar a interacdo dos
genes ACE2 e TMPRSS2, associando-0os ao novo coronavirus. Materiais e
métodos: para a analise de interacdo proteica e correlacdo entre niveis de
expressao, utilizamos o STRING v.10.5, uma ferramenta que analisa e integra
interacdes proteina-proteina associadas a outros bancos de dados.
Primeiramente foi feito o desenho dos genes diferencialmente expressos (DEGS)
no proprio site, para construir a rede de interacdo proteina-proteina (PPI) pelo
software Cytoscape 3.6.1 e, em seguida, selecionamos os médulos da rede PPI
através do algoritmo Molecular Comples Detection (MCODE) sob os parametros:
cut-off = 0.2, maxima profundidade = 100 e k-core = 2. Para a analise de predicéo
dos alvos dos genes ACE2 e TMPRSS2, foi realizada através do miRNET v. 2.0.
Resultados: Uma rede de interacdo proteica inicial foi gerada com o input
‘ACE2” e “TMPRSS2”, e adicionamos outras proteinas por predigcdo, que
poderiam estar atuando nas mesmas vias de ambas as proteinas. Na analise de
co-expressédo, o score médio foi de 0.089 em H. sapiens, e mostrou que essas
proteinas co-expressam também em outros organismos. Obtivemos cerca de 29
microRNAs na rede miRNAs-mRNA, mostrando que dois deles (miR-27a-3p e
miR-130a-3p) podem participar da mesma via de regulacdo dos genes
Conclusdes: As andlises in silico proporcionam suporte a ideia de que os genes
ACE2 e TMPRSS2 estédo associados, interagindo entre si e com possiveis genes
participantes da via do sistema renina-angiotensina, podendo influenciar na
resposta e na susceptibilidade ao novo coronavirus. Assim como, sugerimos
pesquisas acerca dos miR-27a-3p e miR-130a-3p.

Palavras-Chaves: Sars-Cov-2; ACE2, TMRSS2, bioinformatica.
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ANALISE IN SILICO DE~MODIFICAC}C~)ES POS-TRADUCIONAIS DO FATOR
DE TRADUCAO EIF4E3 DE TRYPANOSOMA BRUCEI

Jodo Lucas Arcanjo de Barros Ribeiro!?, Sara Maria Xavier da Cruz 12, Eduardo
Henrigue Matos Pires?3, Danielle Maria Nascimento Moura?

tUniversidade Federal de Pernambuco; ?Instituto Aggeu Magalhdes-FIOCRUZ
SUniversidade Rural de Pernambuco
E-mail: lucasbiomedufpe@hotmail.com

Introducdo: A proteina EIF4E3, presente no Trypanosoma brucei, € um
homologo do fator de iniciacdo da traducdo eucaridtica elF4E com importante
funcdo para sintese proteica e viabilidade celular. A regulacdo da expresséo
desses fatores de traducdo em T. brucei ndo é bem descrita na literatura,
podendo ser reguladas por modificagcbes poés-traducionais como pela
ubiquitinacdo, sumoilagdo e fosforilacdo. Objetivos: Submeter a proteina
EIF4AE3 de T. brucei as analises por algoritmo online de predicdo de sitios de
ubiquitinacdo, sumoilagédo e fosforilagdo, identificando “hits” de residuos mais
provaveis de sofrerem as modificacfes pos-tradicionais. Métodos: A sequéncia
de EIFAE3 foi obtida do banco de dados Tritrypdb e submetida a plataformas
online de predicdo CKSAAP_UbSite, SUMOplot e NetPhos 3.1. Os residuos
positivos gerados para modificacbes pos-traducionais foram listados e
representados em um esquema da proteina gerado no ilustrador de sequencias
biologicas (IBS) versdo 1.0. Resultados: A andlise de modificagcbes pos-
tradicionais da proteina EIF4E3 identificou 7 residuos de lisina provaveis de
sofrerem ubiquitinacéo, 3 residuos de lisina provaveis de sofrerem sumoilacéo e
13 sitios de possiveis de fosforilacdo. O residuo K111 nas analises in silico foi
positivo para ubiquitinagdo e sumoilacao, indicando uma possivel regulagédo por
competicdo desse sitio de lisina. Conclusdes: O fator de traducdo EIF4E3 é
indispensavel para tradugéo do T. brucei e sua regulacao por modificacbes pés-
traducionais, se confirmada in vivo, pode ser uma forma tanto de controle de
niveis proteicos como de ativacdo de fatores proteicos para o inicio da traducéo.
A elucidacdo da regulacdo dos fatores proteicos envolvidos na traducdo dos
tripanossomatideos pode sinalizar novos alvos terapéuticos, tendo em vista a
importancia desse processo para viabilidade celular.

Palavras-chaves: T. brucei, traducéo, ubiquitinacdo, sumoilacao, fosforilagao
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ANALISE IN SILICO DO PERFIL ADMET E DOCKING MOLECULAR DE
DERIVADOS TIOQUINOXALINAS LIGADOS A 1,2,3-TRIAZOIS SOBRE A
CICLOXIGENASE-2

Welson Vicente da Silval; Daniely Sampaio Arruda Tavares?; Pedro Henrique do
Nascimento®; Vanderlan Nogueira Holanda?!; Regina Celia Bressan Queiroz de
Figueiredo!

linstituto Aggeu Magalhdes — IAM ; 2Universidade Regional do Cariri — URCA,;
3Centro Académico de Vitéria de Santo Antédo -UFPE
E-mail correspondente: welson1535@hotmail.com

Introducdo: A busca por moléculas que possuam simultaneamente atividade
anti-inflamatoria e antimicrobiana tém sido foco de diversos estudos na &rea de
guimica medicinal. Dessa forma, a estratégia de unir grupos moleculares através
da click chemistry tem sido ferramenta util para o desenvolvimento de novas
moléculas hibridas com essas atividades. Dentre estes grupos, os 1,2,3-triazéis
e tioguinoxalinas tem se mostrado promissores na constru¢cdo de novos
compostos bioativos hibridos por possuirem atividade anti-inflamatoria e
antibacteriana. Objetivos: Avaliar parametros ADMET in silico de dois
compostos derivados de tioquinoxalinas ligados a 1,2,3-triazois (TZ15 e TZ17) e
confrontar, através do docking molecular, a molécula mais promissora com a
proteina cicloxigenase-2 (COX-2), a enzima chave da resposta inflamatoria.
Métodos: Foram utilizados o SwissADME e pkCSM para analises in silico. Para
o docking molecular usamos a cicloxigenase-2 depositada no protein data bank
(PDB: 5W58) e o programa AutoDock 4.2. Resultados: A analise ADME mostrou
gue ambos derivados TZ15 e TZ17 selecionados para este estudo, ndo violaram
as regras de Lipinski, que sugere alto potencial para formulacdes de uso oral. A
analise toxicoldgica in silico revelou que somente o derivado TZ15 apresentou
potencial para inibir o gene hERG II, associado ao desenvolvimento de arritmia
cardiaca. O complexo COX-2-TZ17 obtido pela ancoragem molecular
apresentou energia de ligacéo de -8.06 kcal/mol e constante de inibicdo de 1,23
UM. Conclusdes: As analises preditivas dos derivados TZ15 e TZ17 mostraram
boas propriedades farmacocinéticas, fisico-quimicas e apenas a molécula TZ15,
gue possui um cloro ligado ao fenil, mostrou potencial toxico quando comparada
ao TZ17 que possui uma metila ligada ao fenil. O composto TZ17 apresentou
potencial para inibir a COX-2, enzima-alvo de farmacos anti-inflamatérios. Estes
resultados sugerem estudos mais aprofundados in vitro do composto TZ17 sobre
alvos da inflamacéo.

Palavras-chaves: Quimica Medicinal; Click chemistry; Inflamacgéo; 1,2,3-
triazois.

11


mailto:welson1535@hotmail.com

Ministério da Saide
FIOCRUZ
Fundagéo O Ido Cruz

Instituto Aggeu Magalhaes

ANALISE SISTEMATICA SOBRE INTOXICACAO MEDICAMENTOSA NO
BRASIL NO ANO DE 2016

Gabriella de Aguiar Souza?', Bruna Kristyer Lima de Paula?, Larissa Maria Barreto de
Medeiros Trigueiros?

Centro Universitario Mauricio de Nassau (UNINASSAU), Paulista, PE, Brasil.
E-mail: gabbsaguiar31@gmail.com

Introducéo: Intoxicacdo medicamentosa consiste em uma variedade de sinais
e sintomas produzidos quando um medicamento é administrado em dose acima
da terapéutica. Cada droga apresenta um quadro de sinais e sintomas
especifico, incluindo sua toxicocinética. No Brasil, a incidéncia de intoxicagao
medicamentosa é decorrente da fragil politica de controle sob os medicamentos.
O presente trabalho trata-se de uma andlise dos casos de intoxicacdo
medicamentosa no Brasil no ano de 2016. Objetivos: Identificar as areas de
maior incidéncia de casos de individuos acometidos pela intoxica¢do. Métodos:
Realizou-se coleta dos dados disponibilizadas pelo Sistema Nacional de
Informacdes Toxico-Farmacoldgica (SINITOX), vinculado a Fundacao Oswaldo
Cruz e o Ministério da Saude. Foi analisado o ano de 2016, com as seguintes
variaveis: faixa etaria e unidade federada. Resultados: Durante o periodo
analisado foi registrado o total de 32.311 casos de intoxicacdo medicamentosa
no brasil, sendo 57.97% das unidades federadas da regido sudeste, 31.39% da
regido sul, 7.61% da regido nordeste e 3.03% da regido centro-Oeste. Na regido
norte ndo houve registro de casos nas unidades federadas. As faixas etérias
mais acometidas sdo de 01 a 04 anos (25.4%) e 20 a 29 anos (12.31%). O
namero total de 6bitos registrados foi de 50 mortes. Das regides com 0s maiores
nameros de casos, as unidades federadas com maior incidéncia esta Sdo Paulo
com 34.58% dos casos da regido Sudeste e Porto alegre com 20.73% dos casos
da regido Sul. Conclusé&o: Conclui-se que a maior incidéncia de envenenamento
medicamentoso ocorre nas regides Sul e Sudeste. Sendo assim, se faz
necessario o aumento do monitoramento e assisténcia farmacéutica nesses
locais e que os profissionais de saude, dando énfase aos médicos e
farmacéuticos, elaborem uma estratégia de desenvolvimento que visem a
reducdo do numero de intoxicacdo medicamentosa, que ocorre em
consequéncia da automedicacéo populacional.

Palavras-chave: Intoxicagdo Medicamentos. SINITOX. Casos.
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APLICACAO DE NANOFIBRAS ELETROFIADAS NA CAPTURA DE
ANTICORPOS ANTI-ZIKV

Danilo da Mata Silva?; Isaac Aaron Morales Frias?; César Augusto Souza de Andrade?

lUniversidade Federal de Pernambuco, Centro de Biociéncias, Laboratério de Biodispositivos
Nanoestruturados
E-mail: danilusdamata@gmail.com

INTRODUCAO: A infeccéo pelo virus Zika (ZIKV), anteriormente descrita como
uma doenca febril sem graves complicacfes, ganhou repercusséo ao ser ligada
a microcefalia e a Sindrome de Guillain Barré. Visto que as manifestacdes
clinicas sao inespecificas, o diagnéstico do ZIKV torna-se um desafio. Uma vez
que o diagndstico usual exige um alto investimento, alternativas que apresentem
eficacia e baixo custo no diagndstico diferencial do ZIKV tornam-se necessarias.
Assim, neste trabalho utilizamos o método de eletrofiacdo para obter nanofibras
com alta capacidade de captura de anticorpos. Além da sua estrutura fibrosa e
grande &rea superficial, sua possibilidade de funcionalizacdo oferece a
possibilidade de desenvolver novos dispositivos para diagnostico. OBJETIVOS:
Utilizar nanofibras obtidas pelo método de eletrofiagdo para imobilizacdo de
anticorpos anti-ZIKV. METODOS: Distintas solu¢ées foram preparadas para a
formacao de uma blenda polimérica que permitisse sua posterior reticulacao e
funcionalizacdo. O sistema de eletrofiacdo foi composto por uma fonte de alta
tensdo, uma placa metalica coletora e uma seringa com uma agulha de ponta
plana, acoplada numa bomba de infusdo. Apos serem reticuladas, as nanofibras
foram selecionadas e funcionalizadas com a proteina NS1 que serviu como alvo
para captura. RESULTADOS: As nanofibras funcionalizadas com a proteina NS1
apresentaram capacidade para imobilizar covalentemente anticorpos
especificos para o ZIKV. O monitoramento de captura foi medido através da
espectroscopia de fluorescéncia. As analises demonstraram resultados acerca
da proteina imobilizada, o lavado da membrana e a posterior extracdo do
anticorpo. CONCLUSOES: Foi demonstrado que a técnica de eletrofiacio
permite a obtencdo de nanofibras com propriedades eficazes na captura de
biomoléculas. As nanofibras obtidas foram adequadas nos processos de
reticulacdo e funcionalizacdo com a proteina NS1, o que permitiu a posterior
captura do seu anticorpo especifico.

Palavras-chave: Eletrofiacdo, Anticorpos, Nanotecnologia
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CRIACAO DE ALGORITMO DE INTELIGENCIA ARTIFICIAL A PARTIR DE
POLIMORFISMOS GENETICOS PARA CLASSIFICACAO DE FIBROSE
HEPATICA
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Vasconcelos?; Raul Emidio de Lima3

1Centro Universitario Brasileiro — UNIBRA/ Recife
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Introducéo: A fibrose hepatica é a resposta cicatricial mediante lesdes ao figado
humano. Ao longo do tempo, conforme o 6rgdo sofra ainda mais agressoes, esta
resposta cicatricial pode evoluir para quadros como a cirrose ou 0 carcinoma
hepatocelular (HCC), e assim, resultar em deficiéncia da funcao hepética. A
evolucdo da fibrose pode ocorrer em resposta a fatores externos, como o
consumo excessivo de alcool e infecgdes virais, no entanto, sabe-se que fatores
internos como a genética do hospedeiro também podem modular tal evento.
Objetivo: Criar um classificador com base em inteligéncia artificial a partir de
polimorfismos genéticos para formas graves de fibrose hepatica. Métodos: Foi
utilizada uma base de dados com informacdes de 298 pacientes com variados
niveis de fibrose hepatica, assim como, a discriminacdo alélica para 10 pontos
de variacdo polimorfica do tipo SNP. Para a criacdo e predicdo, utilizamos
modelos preditivos pré-estabelecidos adaptados de aprendizagem de maquina,
como Random Forests e Support Vector Machine. Foram analisados as
parametros de acuracia e curva ROC para validacao do classificador. O trabalho
foi realizado mediante aprovacdo em comité de ética (CAAE:
02755212.2.0000.5207) Resultados: Foram testadas varias combinacdes
possiveis de dados, ao comparar HCC vs Cirrose obtivemos os valores de 0.77
tanto para acuracia quanto para AUC/ROC, com 0.83 de precisao, ao passo que
quando comparado Fibrose grave vs Fibrose leve encontramos 0.74 para
acuracia e 0.72 para AUC/ROC, com 0.73 de precisédo. Foram apontados como
melhores descritores os SNP’s rs1840689 e rs2305619 do gene PTX3, assim
como, a variacao C463T no gene MPO. Conclusédo: Apesar dos experimentos
nao possuirem alta acuracia, alguns deles apresentam-se bem promissores,
como é o caso do HCC vs Cirrose. O que abre portas para futuras
implementagdes que envolvam técnicas como o SMOTE, tendo em vista criar
ocorréncias sintéticas de individuos cancerigenos.

Palavras-Chaves: Fibrose Hepatica; Figado; Polimorfismos e Classificador.
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ESTUDO DO REPERTORIO DE FATORES DE VIRULENCIA DE ISOLADO
CLINICO AEROMONAS AUSTRALIENSIS AER294

José Carlos da Rocha Neto'; Beatriz Souza Toscano de Melo?; Nilma Cintra Leal*;
Danilo Elias Xaviert

1 Departamento de Microbiologia - Instituto Aggeu Magalhaes - FIOCRUZ
email correspondente: josecarlos.rocha.neto@gmail.com

Introducd@o: Aeromonas australiensis € uma das mais recentes espécies
descritas do género que abriga BGNs de habitat aquatico, frequentemente
isolado do ambiente, colonizando animais, inclusive o homem, de infeccbes
oportunistas como gastroenterites e até infecgdes sistémicas. A viruléncia de
Aeromonas spp. € complexa, multifatorial e esta relacionada aos componentes
estruturais; producdo de toxinas e com os sistemas de secrecdo. Objetivos:
Comparar o repertério de fatores de viruléncia (FVs) de A. australiensis com
outras espécies do género Aeromonas. Métodos: O isolado clinico A.
australiensis Aer294 teve o genoma sequenciado, seus FVs identificados in silico
pelo VFanalyzer (VFDB) e comparados com CECT8023 e mais 18 genomas
representativos das espécies do género depositados no GenBank (NCBI).
Resultados: Um total de 26 FVs foram identificados nos genomas incluidos e
todos compartilhavam pili MSH e TAP, flagelo polar, sistema de secrecdo T2SS
e hemolisinas. A distribuicdo dos FVs entre as cepas de A. australiensis se
demonstrou heterogénea com 19 FVs identificados na cepa Aer294 e 12 na cepa
CECTB8023. O sistema de secrecao T6SS (100%) e T3SS (41%), flagelo lateral
(70%) e pili FLP (41%) foram identificados em Aer294 e também apresentaram-
se bem distribuidos nas cepas virulentas, seguindo por LOS/LPS (17%) e O-
antigeno (11%) que estiveram presentes no genoma da Aer294 e ndo eram
prevalentes nas cepas virulentas. A aerolisina (76%), capsula (64%), sideroforos
(47%), LPS O-antigeno (11%), sistema de glicosilacdo (5%) eram comuns as
duas cepas de A. australiensis sendo a nitrato redutase e exopolissacarideo
presente exclusivamente nos genomas das espécies A. australiensis.
Conclusado: O isolado clinico Aer294 apresentou um repertorio de FVs
qualitativamente semelhante aos do género, porém, numericamente maior
guando comparada com todas as cepas de Aeromonas spp. estudadas e com a
representante da espécie CECT8023, sugerindo uma nova cepa com potencial
hipervirulento.

Palavras-chave: Aeromonas australiensis, genomas, fatores de viruléncia.
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ESTUDO EXPLORATORIO DA MALARIA NO BRASIL: ASPECTOS
EPIDEMIOLOGICOS PREVALENTES EM AREAS QUE NAO INTEGRAM A
AMAZONIA LEGAL

Bruna Kristyer Lima de Paulal, Gabriella de Aguiar Souza?, Larissa Maria Barreto de
Medeiros Trigueiros?
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brunakristyer@gmail.com

Introducéo: A malaria é uma doenca infectocontagiosa cujo agente etiologico é
um protozoario do género Plasmodium, sua transmissé@o ocorre principalmente
através da picada do mosquito fémea infectado do género Anopheles, entretanto
também pode decorrer de transfusdo de sanguinea e de forma congénita. No
Brasil, trés espécies sdo associadas a malaria em humanos: P. malariae, P. vivax
e P. falciparum. A doenca ocorre em areas tropicais e subtropicais do mundo,
tornando-se uma problematica de escala global. O presente trabalho trata-se de
uma analise dos casos da Malaria no Brasil, em areas que ndo abrangem a
Amazobnia Legal. Objetivos: Tracar o perfil de infectados que estdo fora da
regido de maior incidéncia de casos. Métodos: Realizou-se uma coleta dos
dados disponibilizadas pelo Sistema de Informacg6es de Agravos de Notificacdes
(SINAN), vinculado ao Ministério da Saude. Foram analisados os anos de 2018
e 2019, com as seguintes variaveis: sexo, faixa etéria, regido de notificacdo, UF
de notificacdo, etnia e resultado parasitolégico. Resultados: Durante o periodo
analisado foram registrados o total de 1.222 casos, sendo 72.01% do género
masculino e 27.98% do feminino. A faixa etaria mais acometida foi de 20 a 39
anos (44.92%). A maior incidéncia de notificacBes por regido, aconteceu na
Sudeste (50.81%) e no Nordeste (20.78%). Quanto a UF, Espirito Santo esteve
em 1.° lugar em 2018 (21.7%) e Séo Paulo obteve o maior destague em 2019
(21.25%). Pardos tiveram maior evidéncia em ambos os anos (45%). Ademais,
0s resultados parasitolégicos mostraram que as espécies mais recorrentes
foram: P. vivax (62.84%) e P. falciparum (26.75%). Conclusao: Mostrou-se que
a malaria também esta consideravelmente presente em areas que nao envolve
a Amazbnia Legal. Assim, se faz necessario uma melhor Vvigilancia
epidemioldgica da doenca em conjuntura a uma estratégia de desenvolvimento
de acOes para promocgao e prevencao a saude, com a finalidade de reduzir o
namero de casos dessa enfermidade.

Palavras-chave: Malaria. Casos. Epidemiologia. SINAN.
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miR-215-5p E miR-192-5p COMO POTENCIAIS INIBIDORES DE
EXPRESSAO DO GENE PAWR NO ADENOCARCINOMA DE PULMAO:
UMA ANALISE IN SILICO

André Silva Lira de Lucena?l; Natalia Regina Melo Santos?;
Michelly Cristiny Pereira !

1 Universidade Federal de Pernambuco
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Introducéo: O cancer de pulméao (CP) é o maior causador de Obitos por cancer
e possui uma diversidade histoldgica que reflete o envolvimento de vérios genes.
Alguns ja muito estudados no CP, e hoje utilizados como biomarcadores. O gene
pré-apoptético PAWR tem sido avaliado como potencial biomarcador em
diversos tipos tumorais pois atua como supressor tumoral, e sua expressao
reduzida estd associada a inducéo ou progressao tumoral e pode ser causada
pela inibicdo (impedimento da traducéo ou deplecao dos niveis do mRNA alvo)
exercida por microRNAs, que sao pequenas sequéncias de RNA nao
codificantes. Porém, o contexto de regulacdo destes é complexo, pois um gene
pode ser regulado por diversos miRNAs e um miRNA pode regular varios genes.
Objetivos: Realizar predicdo in silico de miRNA reguladores de PAWR em
amostras de Adenocarcinoma de Pulm&o. Métodos: Coletamos dados de
interacdo MIRNA-mRNA dos bancos TarBase e miRTarBase. Dados de
expressao dos RNAs foram obtidos do GDC Data Portal usando o TCGADbiolinks.
Realizamos a analise de expresséo diferencial utilizando o edgeR. Os Softwares
GSEA e EnrichmentMap (plug-in do CytoScape) foram usados para a andlise de
enriguecimento de conjuntos de genes. Resultados: Usamos 513 amostras de
adenocarcinoma de pulm&o e 46 amostras normais (de mRNA e miRNA).
Verificamos 3 miRNA superexpressos (logFC>2) com PAWR como alvo. N&o foi
demonstrado alteracdo na expressdo do mRNA de PAWR mas sua traducéo
proteica ainda pode ser inibida por miRNAs, o que necessita de avaliacao
experimental. O EnrichmentMap com as funcdes hiper-representadas entre os
genes diferencialmente expressos, evidenciou que 2 miRNAs possuiam alguns
alvos associados a fungbes comuns ao PAWR. Conclusfes: Encontramos
MiRNAS super-expressos que potencialmente interagem com PAWR e também
possuem alvos em um processo bioldgico importante do PAWR. No entanto,
necessitamos realizar experimentos in vitro para confirmar uma relacdo de
silenciamento entre os miRNAs e PAWR.

Palavras-chave: PAWR; Céancer; Pulmao; microRNA e Apoptose
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OS EFEITOS TOXICOLOGICOS DO ACETATO DE TALIO NO MODELO
CAENORHABDITIS ELEGANS

Lucas Aleixo?!, Amanda Onduras?, Alexandre Var&o?, Larissa Pereira?, Suellen
Casado?, Davi Ribeiro?, Priscila Gubert'-?

1Grupo de Pesquisa Pernambucano de Caenorhabditis elegans, 2Laboratério de
imunopatologia Keizo Asami, Recife/PE, Brasil; 2Universidade Federal do Oeste da Bahia,
Barreiras, Brasil; “Universidade Sao Francisco, Braganca Paulista, SP, Brasil
E-mail: lucas.aleixo@ufpe.br

O talio é um metal raro utilizado na industria de eletrénicos. Este estudo avaliou
os efeitos toéxicos do acetato de talio no modelo Caenorhabditis elegans (C.
elegans). Os vermes das cepas TJ356 e CF1553 foram sincronizados para
obtencdo de animais no mesmo estagio larval (L1) e expostos a 220 uM de
acetato de talio por 1 h. Apds o tratamento, parte dos animais foram observados
ao microscopio de fluorescéncia e outra parte, deixados crescer até o estagio
larval L4 (44 h ap6s o tratamento). Cortes opticos da cepa CF1553, que
expressavam a enzima superoxido dismutase 3 (SOD-3) foram processados e
suas éareas de expressdao quantificadas. JA os vermes da cepa TJ356,
expressando o fator de transcricdo DAF-16, foram classificados quanto a sua
localizacao: citosolico, intermediario e nuclear. Os vermes no estagio larval L1
da TJ356 que haviam sido expostos ao acetato de talio apresentaram uma
localizagéo significativa no nucleo (49%, p<0,0001) se comparados ao controle
(0,8%).Tanto os vermes expostos ao talio quanto os controle apresentaram
apenas DAF-16 no citosol, quando em L4. Portanto, a exposi¢cao ao acetato de
talio induziu a translocacdo da DAF-16 ao nucleo, no qual atua como ativador da
expressdo de enzimas antioxidantes. A expressao da SOD-3 foi avaliada em
ambos estagios larvais, porém s6 observamos um aumento significativo nos
vermes expostos no estagio larval L4 (177%, p<0,001, comparado ao grupo
controle). Tal fato relaciona-se com o tempo entre a transcricao até traducéo
enzimatica, fazendo com que sua presenca sO pudesse ser observada nos
estagios larvais posteriores. Houve assim, uma ativacdo da resposta
antioxidante do C. elegans em decorréncia da toxicidade gerada pelo acetato de
talio, corroborando com resultados prévios ja que a concentracdo usada no
estudo corresponde a concentracao letal média (CLso). Por fim, o atraso na
ativacdo de uma resposta antioxidante eficiente pode justificar os efeitos toxicos
causados pelo acetato de talio no C. elegans.

Palavras-chave: Acetato de talio, C. elegans e antioxidantes.
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SINTESE, OBTENCAO E TRIAGEM IN SILICO DE DERIVADOS
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Introducdo: O novo coronavirus SARS-CoV-2 surgiu como uma grave ameaca
a saude publica e as economias globais. A COVID-19, doenca causada por este
virus, € altamente contagiosa e levou a uma pandemia continua. O SARS-CoV-
2 afeta, principalmente, o sistema respiratorio, levando a morte. Atualmente, nédo
existe nenhuma terapia direcionada e, sendo assim, tornou-se uma necessidade
estudar novas moléculas e alvos terapéuticos. Dessa forma, destacamos as
Naftoquinonas e os 1,2,3-triazéis como substancias promissoras no
desenvolvimento de farmacos contra o novo coronavirus, devido a potenciais
propriedades antivirais ja relatadas. Objetivos: Investigar o comportamento
molecular frente & proteases de Sars-CoV-2, propriedades farmacoldgicas e
citotoxicidade de derivados Naftoquinbnico-triazolicos. Métodos: Os derivados
foram obtidos através da Microwave focused synthesis. A citotoxidade foi
avaliada em células de mamiferos, através do teste de MTT. Para avaliar o perfil
ADMET dos derivados, foram realizadas andlises preditivas in silico, a partir das
plataformas SwissADME e SwissTargetPrediction. As avaliagdes de docking e
modelagem molecular foram realizadas nos softwares Autodock 4.0 e Discovery
Studio 2019, utilizando como alvo a protease TMPRSS2. Resultados: Através
da sintese, foram obtidos os compostos NFT19, € SRVs4 com bons rendimentos.
Os ensaios de viabilidade celular exibiram valores de CCso de 99,1 yg/mL para
Macrofagos J774 e 12,4 yg/mL para Fibroblastos F1072. As andlises
computacionais demonstraram que 0s compostos induzem baixa toxicidade
sistémica, possuem boa biodisponibilidade e alta absorcao pelo sistema gastro-
intestinal, além de apresentarem probabilidades de inibir a acdo da TMPRSS2 e
ACE-2, o que resulta na reducao da infeccdo do virus. Conclusdes: A partir dos
dados exibidos, sugerimos a continuidade na investigagdo dos derivados
apresentados, com a avaliacdo em estudos de inibicdo enzimética e ensaios
antivirais.

Palavras-chave: SARS-CoV-2; Quimica medicinal; Citotoxicidade.
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