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Resumo: Elachistocleis é um gênero monofilético de anuros neotropicais de origem andina e com distribuição 

na América do Sul. Devido à elevada similaridade morfológica, ecológica e comportamental existente entre as 

suas potenciais 22 espécies, inconsistências taxonômicas ainda predominam nesse gênero. Um estudo recente 

da sua genética indicou que pelo menos cinco linhagens desse gênero ocorrem no Nordeste brasileiro, 

especialmente em áreas de Caatinga e Cerrado, não se sabendo a qual linhagem pertence os espécimes de 

Elachistocleis encontrados na região da Mata Atlântica ao norte do rio São Francisco, o Centro de Endemismo 

Pernambuco (CEP). Neste estudo, procuramos caracterizar do ponto de vista genético os Elachistocleis do 

CEP, de modo a entender: se pertencem a uma das cinco linhagens com ocorrência no Nordeste, devido à 

proximidade geográfica; se pertencem à linhagem de E. cesarii, com ocorrência na Mata Atlântica do Sudeste, 

tendo em vista a continuidade pretérita desse domínio; ou se compõem uma linhagem única, refletindo uma 

ação combinada entre o isolamento por distância e o efeito do ambiente no perfil genético das populações. 

Para investigar tais hipóteses, usámos 168 sequências do marcador molecular mitocondrial 16S disponíveis no 

GenBank e outras três geradas por nós, representando todas as linhagens atualmente reconhecidas para o 

gênero Elachistocleis. Incluímos também duas sequências como grupos externos. O índice de fixação FST 

demonstrou menor diferenciação genética entre os indivíduos do CEP e de E. cesarii e E. magna e maior 

diferenciação em relação a E. cf. piauiensis (geograficamente mais próximas). Por outro lado, a árvore 

filogenética gerada por Máxima Verossimilhança indicou que os espécimes do CEP se agrupam num clado 

diferenciado dos demais, indicando uma potencial interação entre distância geográfica e ambiente. 

Acreditamos que tais resultados refletem conexões passadas entre Amazônia e Mata Atlântica, mas também 

destacam o potencial do CEP de abrigar linhagens endêmicas. 
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Introdução: O Xeroderma Pigmentoso (XP) é uma condição genética rara, caracterizada pelo aumento da 

sensibilidade aos raios ultravioleta e maior predisposição ao desenvolvimento de tumores. Sua incidência 

ocorre devido a mutações em genes relacionados com o reparo do DNA. Em condições monogênicas, é raro 

que pacientes gêmeos monozigóticos apresentem fenótipos diferentes. Objetivos: Identificar e classificar a 

mutação causadora de XP em pacientes gêmeos monozigóticos do agreste de Pernambuco. Metodologia: A 

coleta de dados e das amostras biológicas de gêmeos monozigóticos com diagnóstico clínico de XP e seus 

pais, foi realizada no Instituto do Câncer Infantil do Agreste em Caruaru-PE. O DNA foi extraído a partir do 

sangue periférico para a realização da genotipagem, mediante a investigação de STRs autossômicos e do 

cromossomo Y dos participantes, visando determinar a relação de parentesco e confirmar a zigosidade dos 

gêmeos. A investigação das mutações associadas ao XP, foi realizado através de análise do exoma, na 

Plataforma MiSeq, utilizando um painel customizado de genes de reparo. Resultados e discussão: Através de 

diagnóstico clínico, foi possível identificar que dois pacientes gêmeos monozigóticos apresentam fenótipos 

divergentes para o XP. A genotipagem realizada confirmou a relação de parentesco e a monozigosidade entre 

os gêmeos, com uma probabilidade >0.999999, auxiliando a caracterização e a compreensão do perfil clínico 

e genético associado ao XP. A investigação do exoma, identificou uma inserção em homozigose no éxon 4 do 

gene POLH/XPV (c.672_673insT), que resulta em um frame shift (p.Leu225Serfs*33), classificado como 

deletério a função do gene. O gene XPV, é responsável pela codificação da DNA polimerase eta (Pol η), enzima 

capaz de contornar danos não reparados ao DNA na via de síntese translesão (TLS). Mutações nesse gene 

costumam ser responsáveis por fenótipos bastante variáveis, fato que pode explicar as manifestações clínicas 

apresentadas pelos pacientes desta pesquisa.  
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Compostos antimicrobianos figuram entre as mais promissoras abordagens vislumbradas pela medicina no
combate a infecções por bactérias, fungos e vírus patogênicos. Esses microrganismos apresentam diversos
mecanismos de resistência, sendo a principal causa o uso indevido e excessivo de antibióticos. Os peptídeos
antimicrobianos (AMPs) tornaram-se uma alternativa valiosa neste cenário, devido às suas atividades de
amplo espectro contra bactérias, fungos e vírus. Os AMPs são uma classe de peptídeos curtos (entre 10 e 100
resíduos de aminoácidos) geralmente carregados positivamente. Esses peptídeos ocorrem amplamente na
natureza e cumprem um papel importante no sistema imunológico inato de diferentes organismos.
Atualmente existem diversas abordagens para mineração de AMPs em bancos de dados genômicos ou
transcriptômicos. No entanto, essas análises ainda carecem de padronização, bem como otimizações. Os
avanços na computação permitiram que vários modelos, em especial os de aprendizado de máquina, fossem
desenvolvidos ao longo dos últimos anos para agilizar a mineração in silico de sequências gene-específicas
ou de proteínas em bancos de dados biológicos. Apesar do rápido progresso na área, esses modelos ainda
possuem a necessidade de adaptações e otimizações para que as minerações se tornem mais acuradas. Logo,
este estudo visa desenvolver e validar uma ferramenta de bioinformática baseada em aprendizado de
máquina para identificar AMPs em bancos de dados genômicos. Para tal, será desenvolvida uma plataforma
em linguagem Python acoplada a uma Máquina de Vetor de Suporte (SMV) com treinamento
supervisionado. A SMV será responsável por calcular a melhor fronteira de separação entre as classes de
AMPs para o conjunto de dados disponíveis, indicando ao final os melhores candidatos. Por fim, a
ferramenta será validada no genoma de R. communis, disponível no Phytozome. Ao concluir o estudo,
espera-se ter uma ferramenta de bioinformática que padronize e otimize o descobrimento de novos
candidatos farmacológicos frente à crescente resistência aos compostos antimicrobianos.

Palavras-chave: Aprendizado de Máquina; Banco de Dados; Mineração de Dados; Peptídeo Antimicrobiano.
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A Nefrite Lúpica (NL) é a manifestação mais associada ao aumento de morbi/mortalidade em pacientes que 

apresentam o Lúpus Eritematoso Sistêmico. A NL resulta da deposição de imunocomplexos e inflamação 

crônica no rim, podendo levar os pacientes à doença renal crônica (DRC). A patogênese da NL está 

relacionada com a excessiva ativação de vias de sinalização inflamatórias, como a via do receptor Toll-Like 

(TLR). Com exceção do TLR3, os TLRs, quando ativados, recrutam a proteína adaptadora MyD88, que 

junto com as proteínas IRAKs como IRAK1, IRAK2 e IRAK4 formam um complexo chamado Myddosoma. 

Esse complexo ativa a TRAF6 e a NF-kB, e assim induz a expressão das citocinas pró-inflamatórias: 

Interferon-I (IFN-I), Tumor Necrosis Factor Alpha (TNF-α) e Interleukin-17 (IL-17). O Myddossoma pode 

ser inibido pela IRAK3 através do impedimento da fosforilação das proteínas IRAKs. Nessa perspectiva, o 

presente estudo tem o objetivo de avaliar o perfil de expressão dos genes MYD88, IRAK3, TRAF6 e NFKB 

em pacientes com NL em tratamento como possíveis marcadores de prognóstico e resposta ao tratamento 

nesses indivíduos. O estudo inclui 20 pacientes com diagnóstico de NL classificados por biópsia renal, 

acompanhados por um ano de tratamento com coletas seriadas realizadas a cada 3 meses. Os níveis de 

mRNA serão determinados para genes alvo (MYD88, IRAK3, TRAF6 e NFKB) e genes de referência (RPLP0 

e EF1A), utilizando sondas Taqman® na Plataforma Real Time PCR 7500. O estudo encontra-se em 

desenvolvimento, foram realizadas as coletas de sangue periférico dos 20 pacientes acompanhados 

longitudinalmente, bem como o acompanhamento clínico e laboratorial. Até o momento foram extraídos 

RNAs de 92 das 100 amostras que farão parte do estudo. Ademais, iniciamos a síntese do cDNA, das 

amostras de RNA previamente extraídas com previsão de término em novembro de 2022, e iniciaremos os 

ensaios de expressão em dezembro de 2022. 
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 A anemia falciforme (AF) é uma doença de caráter autossômico recessivo decorrente da homozigose de uma 
mutação pontual no gene da β-globina (HBB), resultando na produção de uma hemoglobina (Hb) anormal, 

denominada hemoglobina S (HbS). O acúmulo de polímeros de HbS dentro das hemácias falcizadas promove 

os eventos hemolíticos, vaso-oclusivos e trombóticos que estão relacionados com o surgimento da úlcera 

maleolar (UM). Esta complicação clínica possui caráter multifatorial, sendo sua patogênese pouco esclarecida. 
As evidências sobre o tratamento ideal ainda são escassas e é causa significativa de morbidade em pacientes 

com AF. A abordagem proteômica analisa o complemento genômico das proteínas, dessa forma, diante da 

heterogeneidade clínica da AF, o objetivo do trabalho é investigar e associar essas possíveis interações 
proteicas envolvidas na UM. Serão coletados 12mL de sangue periférico de 12 indivíduos maiores de idade 

com AF, acompanhados no HEMOPE – Recife que desenvolveram úlcera de perna e dos que não 

desenvolveram. Os pacientes serão pareados por sexo, idade, mesmo haplótipo ligado ao cluster βˢ 
(CAR/CAR) e o mesmo genótipo para talassemia α. Eles deverão estar sem fazer uso de hidroxiureia, sem 

transfusões sanguíneas e sem crises de dor em um período de pelo menos 03 meses antes da coleta. O proteoma 

será analisado por cromatografia líquida de alta performance acoplada a espectrometria de massas sequencial, 

em que as proteínas diferencialmente abundantes poderão ser determinadas pelo teste T com um p-valor 
ajustado para <0,5. Para a validação das proteínas diferencialmente expressas será realizada a técnica de ELISA 

em uma coorte de 60 pacientes e as análises estatísticas serão executadas pelo software R. A aplicação desta 

abordagem poderá resultar na identificação de novas vias envolvidas na fisiopatologia da anemia falciforme, 
fornecendo uma melhor compreensão do papel de proteínas e genes relacionados às úlceras maleolares, além 

de indicá-los como possíveis alvos terapêuticos. 
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A espécie Jatropha curcas L. (pinhão-manso) pertence à família Euphorbiaceae, a mesma da mandioca 

(Manihot esculenta Crantz) e mamona (Ricinus communis L.). É uma planta cuja sementes, com alto teor de 

óleo (50-60%) e boa concentração de ácidos graxos insaturados, é desejável para a produção de biodiesel. A 

planta também é considerada bem adaptada às regiões semiáridas/áridas, as quais poderiam ser destinadas ao 

cultivo. Contudo, o semiárido nordestino é uma das regiões com enorme variabilidade climática, sendo 

considerada estressante para o desenvolvimento das plantas. Os estresses abióticos promovem nas plantas 

uma série de respostas, desencadeando mecanismos para garantir adaptação e manutenção frente as 

adversidades. Para tanto, uma reprogramação da expressão gênica ocorre, envolvendo fitormônios, proteínas 

quinases, fosfatases e fatores de transcrição (FTs), além de produtos de genes efetores. O presente trabalho 

tem como objetivo caracterizar e selecionar FTs que atuem na regulação de genes envolvidos nas rotas de 

sinalização por fitormônios,em Jatropha curcas, após um estímulo salino. Assim, análises in silico serão 

realizadas para identificar as rotas de sinalização por fitormônios na espécie, bem como os genes de cada 

rota, sendo que as potenciais regiões promotoras desses genes permitirão identificar e comparar os elementos 

regulatórios representativos de cada rota, bem como os potenciais FTs que poderiam interagir com eles. 

Aqueles FTs com mais interação prevista com o conjunto de genes de cada rota, serão analisados quanto à 

expressão pela técnica RT-qPCR, visando validar a expressão observada in silico, a partir de bibliotecas 

RNA-Seq relacionadas e já disponíveis. Os FTs selecionados, de expressão validada em amostra de J. curcas 

após estímulo salino, serão considerados como potencialmente interessantes para uso como transgenes em 

eventos de transgenia, de modo a melhorar as vias de sinalização por fitormônios, visando agilizar uma 

eventual resposta ao estresse salino. 
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O avanço da nanotecnologia tem favorecido a criação de diversos produtos, visando ao desenvolvimento de 

cosméticos, medicamentos, ao diagnóstico, ao tratamento de doenças, entre outros. Dentre eles, destacam-se 

os produtos constituídos por nanopartículas de prata e índio. Apesar de seu crescente uso, existe uma 

preocupação sobre seus possíveis efeitos tóxicos. O presente trabalho teve por objetivo avaliar a atividade 

antitumoral das nanopartículas (AgIn5S8), (AgIn5S8-ZnS), (AgIn5Te8) e (AgIn5Te8-ZnS), pelo ensaio MTT (3-

(4,5-dimetiltiazol-2-il)-2-5-difenil brometo de tetrazólio), utilizando a linhagem celular de câncer cervical 

HeLa, cultivadas em placas de 96 poços (2x104 células/poço), em condições padronizadas de cultura. Em 

seguida, as células foram expostas às concentrações de 7,81; 15,62; 31,25; 62,5; 125; 250 e 500 μg/mL, bem 

como aos controles negativo (meio de cultura DMEM) e positivo (Triton X-100 1%) por 24 h. Os resultados 

obtidos indicaram que os compostos não induziram atividade antitumoral significativa para as células HeLa 

(viabilidade celular superior 80%) em nenhuma das concentrações testadas, após comparação com o controle 

negativo (p<0,05). O presente trabalho encontra-se em fase inicial. Nas próximas etapas, o potencial das 

nanopartículas será testado utilizando outros tipos de linhagens tumorais bem como a linhagem celular normal 

Vero, de rim de macaco Cercopithecus aethiops, mediante ensaio MTT e teste do micronúcleo com bloqueio 

de citocinese. Espera-se contribuir para o estudo toxicológico dos materiais, bem como para o conhecimento 

de sua atividade antitumoral, observando-se diferenças entre os efeitos citogenotóxicos com os fatores de 

tempo de exposição, via de síntese e a cobertura das nanopartículas. Essas informações poderão servir de 

subsídio para o estudo de nanopartículas com aplicações biológicas importantes, além de nortear novas 

pesquisas relacionadas a identificação de possíveis moléculas ativas promissoras. 
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O satelitoma representa o conjunto de DNA satélites (DNAsat) de uma espécie. A ação de mecanismos 

evolutivos leva a sua expansão diferencial entre as espécies e pode estar relacionada a especiação. Como o 

besouro Euchroma gigantea possui grande variação cariotípica (2n=22 a 2n=36), alto polimorfismo 

cromossômico e compreende três linhagens evolutivas (Sudeste/Centro-oeste-LSECO, Norte-LN, Nordeste-

LNE) no Brasil é provável que essas apresentem divergência em seus satelitomas. O objetivo foi analisar a 

diferenciação do satelitoma nas linhagens evolutivas de Euchroma gigantea. Os genomas dos indivíduos 

EGDF(2n=22) e EGSP(2n=26) da LSECO, EGPA(2n=32) da LN e EGPE(2n=34) da LNE foram sequenciados 

(Novaseq 4000) e analisados no FastqX. O agrupamento dos satélites foi realizado no RepeatExplorer e os 

DNAsat identificados pelo TAREAN, as variantes de DNAsat foram obtidas por BlastN (identidade<95%), 

enquanto que a abundância e divergência calculadas pelo RepeatMasker. Na fração do satelitoma foram obtidas 

34-35 DNAsat que corresponderam a 0,62-0,115% do genoma dos indivíduos. A proporção do satelitoma 

aumenta conforme há o aumento do número cromossômico, representando um aumento de 85% entre 

EGDF(LSECO) e EGPA(LN) indicando a relação dessas sequências com os rearranjos cromossômicos. 

Comparativamente, nove DNAsat se destacam (>42,3% do satelitoma) na LSECO, cinco (70,2%) na LN e 

cinco (22,6%) na LNE pelo aumento expressivo entre as linhagens. Estes satélites representam uma fração 

significativa do satelitoma, indicando uma relevante amplificação diferencial de cada uma das linhagens. A 

baixa divergência do satelitoma (10%) em cada indivíduo reforça o processo de amplificação dos satelitomas. 

Todas as variantes foram compartilhadas entre os indivíduos, exceto a variante EgigCl18-168, com 

distribuição quase exclusiva em EGPA(LN), a qual pode estar sofrendo uma seleção restritiva. Estes dados 

destacam o aumento diferencial de 19 DNAsat entre as linhagens, contribuindo para a evolução dos satelitomas 

das linhagens de Euchroma gigantea. 
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Os tripanosomatídeos são protozoários flagelados que incluem espécies do gênero Leishmania, agentes 

causadores das Leishmanioses, e caracterizados por aspectos diferenciados em sua biologia molecular que 

incluem a iniciação da sua tradução. Esta é uma etapa com possíveis alvos para agentes quimioterápicos, mas 

que precisam de melhor caracterização. Em eucariotos, fatores de iniciação, como a proteína de ligação ao cap, 

ou eIF4E, e seu parceiro eIF4G atuam no reconhecimento do mRNA e interagem com proteínas que recrutam 

os ribossomos para início da tradução propriamente. Em tripanosomatídeos, existem seis homólogos de eIF4E 

(EIF4E1 a 6), com propriedades distintas das descritas para os outros eucariotos. Este trabalho terá como foco 

a proteína EIF4E5 de Leishmania infantum, parceira do EIF4G1, um dos homólogos do eIF4G, e duas proteínas 

parceiras de função desconhecida, G1-IP1 e G1-IP2. O EIF4E5, e possivelmente o EIF4G1, é fosforilado e co-

precipita com proteínas que reconhecem aminoácidos fosforilados e com proteína-quinases. O objetivo deste 

trabalho é avançar na caracterização do EIF4E5 e avaliar o papel da fosforilação no controle da sua atividade. 

Para isso, mutantes em sítios de fosforilação do EIF4E5 e EIF4G1 serão avaliados quanto a sua ligação a 

proteínas parceiras. Os mRNAs ligantes de ambos, de mutantes, e de parceiros selecionados também serão 

investigados por RNAseq. A técnica de knockout será realizada para deleção do gene do EIF4E5, com a 

viabilidade e fenótipo na presença dos mutantes avaliados por complementação gênica. Foi realizada a 

construção de oligonucleotídeos e a padronização das PCRs dos fragmentos de interesse que estão sendo 

clonados em vetores de expressão em L. infantum. Em seguida serão obtidas linhagens necessárias para ensaios 

de imunoprecipitação, espectrometria de massas e RNAseq. Espera-se avançar na caracterização do EIF4E5 

em L. infantum, identificando mRNAs alvos, mecanismos de reconhecimento de parceiros e o efeito da 

fosforilação no controle da sua função.  

Palavras-chave: tripanosomatídeos; fatores de iniciação da tradução; síntese proteica; eIF4E.   
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A anemia falciforme (AF) é uma doença genética, responsável pelo processo de vaso-oclusão que resulta em 

mais de uma cascata de eventos patológicos. Apresenta uma grande variabilidade clínica e uma das 

manifestações mais presentes são as úlceras de membros inferiores ou úlceras maleolares (UM). A UM é uma 

complicação crônica, recorrente, dolorosa e de difícil tratamento, sendo que os fatores que predispõem os 

pacientes com AF a essa complicação ainda não estão bem estabelecidos. No entanto, estudos                apontam que 

concentrações elevadas de citocinas pró-inflamatórias e moléculas de adesão são desencadeadas pela 

ativação do inflamassoma, um complexo multiprotéico intracitoplasmático. Como produtos da    ativação deste 

complexo, são liberadas as formas ativas das IL-1β e IL-18 que fazem  parte da resposta imune inata e podem 

desempenhar um papel importante na fisiopatologia das UMs na AF. Nesse sentido, o objetivo do trabalho 

é avaliar o perfil de expressão dos genes NLRP3, CASP1, IL1β e IL18 do inflamassoma e os níveis das 

citocinas inflamatórias IL-1β, IL-18 em amostras de pacientes com anemia falciforme com e sem UMs 

acompanhados pela fundação HEMOPE. A população do estudo será composta por 90 pacientes, com idade 

acima de 18 anos, de ambos os sexos, incluindo os grupos caso e controle. Os grupos (2) caso incluem 30 

pacientes com úlcera aberta e 30 pacientes com úlcera fechada. O grupo controle será composto por 30 

pacientes sem UM. A dosagem das citocinas inflamatórias será realizada por ELISA. A expressão dos genes 

será     analisada através de q-PCR utilizando sondas TaqMan®. Com os resultados obtidos, espera-se 

identificar a relação dos marcadores do inflamassoma    com as UMs e obter maiores esclarecimentos a respeito 

do seu papel na fisiopatologia das UMs na AF, oferecendo novos dados sobre a patogênese desse evento e 

seu tratamento. 
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O pinhão-manso apresenta potencial para produção de biodiesel e para resolução de alguns 

problemas ambientais. Entretanto, a salinização dos solos restringe a sua produtividade. As DNA 

helicases têm sido associadas com vias de tolerância a estresses, principalmente devido ao 

acionamento de vias de reparo do DNA. O objetivo do presente trabalho foi identificar e 

caracterizar as DNA helicases codificadas pelo genoma do pinhão-manso. A busca das sequências 

no proteoma de pinhão-manso depositado no NCBI foi realizada através da ferramenta HMMER 

(e-value < 1.0e−5 ) e dos perfis Pfam MCM (PF00493), RuvB (PF05496) e UvrD (PF00580). A 

seguir, as sequências foram submetidas ao SMART (domínios), ExPASy (parâmetros físico-

químicos) e CELLO (localização subcelular). Os motivos foram identificados em alinhamento 

múltiplo (CLUSTALWS), com visualização no Jalview. Uma árvore fenética (Neighbor Joining; 

1.000 replicatas) foi proposta após alinhamento (CLUSTALX) com sequências de Manihot 

esculenta, Ricinus communis, Populus trichocarpa, Oryza sativa, Brassica rapa e A. thaliana. As 

sequências também foram submetidas ao MEME e ao Batch sequence search do Pfam, e 

visualização no Tbtools. Foram identificadas em pinhão-manso 45 proteínas e 27 genes (18 genes 

RuvB; sete MCM; dois UvrD). As proteínas MCM e UvrD apresentaram pouca variação quanto 

aos parâmetros físico-químicos, quando comparado a RuvB. A maioria das RuvB estão 

localizadas entre núcleo e citoplasma, as MCM e UvrD foram predominantemente nucleares. 

Todos os motivos conservados característicos foram identificados, incluindo os motivos Walker 

A e Walker B, essenciais para as atividades helicase e ATPase. A árvore obtida evidenciou 

subgrupos nas famílias [UvrD (dois), RuvB (13) e MCM (nove)]. Também foram identificados 

padrões de distribuição de domínios e motivos conservados. As análises mostraram que os genes 

codificadores de DNA helicases de pinhão-manso possuem as características essenciais para 

desempenho de suas funções, e que esses candidatos podem auxiliar o pinhão-manso durante 

condições de estresse. 
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As espécies de macrófitas da família Lemnaceae, conhecidas como lentilhas d’água, apresentam algumas 

características biotecnológicas interessantes, devido ao seu rápido crescimento e sua característica 

bioacumuladora. Em estudos recentes ela tem se mostrado útil na prospecção de biomarcadores proteicos e 

como modelo para estudo de infecção bacteriana. Bactérias da família Enterobacteriaceae são patógenos de 

relevância clínica, pois estão associados a quadros de infecção hospitalar, além de possuírem capacidade 

fenotípica de resistência à diversas drogas. A Klebsiella pneumoniae é um bacilo Gram-negativo com 

característica de resistência a antibióticos, incluindo os Carbapenêmicos (KPC). Diante disso, o presente 

trabalho teve por objetivo analisar a rede de interações de proteínas induzidas de plantas infectadas por K. 

pneumoniae. Amostra de 10 frondes de Lemna aequinoctialis (RDSC5570) cultivadas em meio SH (Shenk 

and Hildebrand) inoculados com a bactéria K.  pneumoniae (ATCC13883) durante 6 dias foram utilizadas para 

a extração de proteínas totais e submetidas à espectrometria de massas do tipo LC-MS/MS (Orbitrap Fusion 

Lumos). As análises de interação proteína-proteína foram obtidas utilizando-se a extensão String do Cytoscape 

e posteriormente foram alinhadas contra o banco de dados de Arabidopsis thaliana. A rede de interação 

apresentou 121 proteínas de um total de 130 que foram alinhadas, 91 apresentaram alguma interação com outra 

proteínas. As interações proteína-proteína demonstram, em um contexto específico, proteínas essenciais para 

o metabolismo celular, seja por atuarem na interação com diversas outras proteínas ou atuando em vias de 

extrema importância para a viabilidade celular em situações de estresse, por exemplo. Entender o 

comportamento dessas proteínas-alvo ajudam na seleção de biomarcadores, que por sua vez, poderão ter 

aplicações de interesse biotecnológico.  
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Introdução: A nanotecnologia é uma das tecnologias mais promissoras para encapsular compostos bioativos
e a co-encapsulação de dois fármacos têm demonstrado uma ação aditiva ou sinérgica de moléculas ativas,
conseguindo uma maior atividade nutracêutica. O ácido gálico (AG) e o ácido úsnico (AU) são antioxidantes
que possuem diversas atividades terapêuticas benéficas. Desse modo, os sistemas nanoencapsulados
contendo esses princípios ativos ampliará o estudo da ação biológica, visto que os nanosistemas exprimem
uma importância por evitarem a biodegradação, facilitar a liberação controlada, melhorar a
biodisponibilidade e reduzir os efeitos adversos. Objetivo: Avaliar a viabilidade celular de nanocápsulas
contendo AU e AG, a fim de verificar seu desempenho frente às células de macrofagos murinos (J774).
Metodologia: A co-encapasulação do AU e AG foram desenvolvidas em nanocápsulas poliméricas
com núcleo lipídico pelo método de deposição interfacial do polímero pré-formado. As nanocápsulas
foram caracterizadas pelo diâmetro hidrodinâmico (DH), índice de polidispersão (PDI), potencial zeta (ZP) e
pH. A viabilidade celular foi avaliada pelo método de redução do sal tetrazólio (MTT). Após 24h de
incubação das células foram adicionadas o AU e AG em suspensão e co-encapsulados e a absorbância foi
medida em leitor de microplaca no comprimento de 630nm. Resultados e Discussão: As formulações
carregada e livre se apresentaram estáveis, com DH entre 154,6 e 159,7nm, PZ de -0,06 e -2,29, pH de 3,42 e
3,27 e PDI próximos de 0,3, respectivamente. Os resultados mostram um aumento significativo da
viabilidade celular comparados com a suspensão AU-AG, evidenciando que os fármacos quando
co-encapsulados apresentam maior viabilidade, confirmando a eficácia da técnica de encapsulação. O
aumento da viabilidade celular da formulação livre pode estar relacionado com a presença do óleo de
semente de uva através da possível internalização das nanopartículas, fazendo com que o óleo de semente de
uva seja liberado intracelular, permitindo seu efeito biológico.
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Plantas vasculares apresentam grande diversidade e seu sucesso evolutivo correlaciona-se à rápida
capacidade da resposta genômica às pressões ambientais. A Cenostigma pyramidale (catingueira) é uma
planta endêmica da Caatinga, resistente a mudanças osmóticas. Sua adaptação está ligada à capacidade de
modificar seu perfil transcricional frente a estresses. A abundância de sequências repetitivas e que se
locomovem no genoma de todos eucariotos (elementos transponíveis - TE´s) pode ocasionar a recombinação
de estruturas genéticas existentes. Além disso, esses elementos alteram a expressão de genes próximos,
podendo modificar regiões promotoras. Buscando compreender como os TE’s se comportam
transcricionalmente na espécie, o presente trabalho examinou os dados transcriptômicos obtidos sob estresse
salino em três períodos distintos: 30 minutos, 2 horas e 11 dias. Foram identificados: repetições intercaladas
totais (48,08%), retrotransposons (3,35% - em específico da ordem LTR), repetições simples (2,3%), DNA
transposons (0,95%), dentre outros. Nos elementos identificados, observou-se que o comportamento da
indução da expressão supera a repressão nos dois primeiros tempos (30 min e 2 horas), com 41 e 35
transcritos induzidos, respectivamente. Em paralelo, para os dados de expressão da biblioteca de 11 dias,
existe uma prevalência de transcritos reprimidos, com 197 transcritos reprimidos contra 149 induzidos.
Nesse contexto, o elevado quantitativo de transcritos diferencialmente regulados em 11 dias, quando
comparado com tempos mais iniciais de exposição à salinidade (30 min e 2 horas), apontam que para os
longos períodos de estresse, por consequência da adaptação vegetal à nova condição ambiental, exige uma
intensa reprogramação do comportamento transcricional, mediado inclusive por modificações genômicas e
ativação de elementos móveis, que ocorre preferencialmente nos tempos iniciais de estresse. Elementos do
tipo Pao, Gypsy e Copia foram majoritariamente induzidos nos tempos iniciais, indicando  TEs e a regulação
transcricional do genoma de catingueira frente a desafios ambientais e adaptação.
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A síndrome de Down (SD) é a cromossomopatia mais prevalente em recém-nascidos, com uma incidência de
1:800 nascidos vivos, sendo a causa genética mais comum de deficiência intelectual e de desenvolvimento. A
trissomia livre do cromossomo 21 (+21) é responsável por 95% dos casos de SD, 5% dos casos são devidos a
translocação Robertsoniana (rob), e aproximadamente 2% apresentam mosaicismo cromossômico. O
objetivo desse trabalho foi definir o cariótipo e ver a prevalência do sexo das pessoas com SD do estado de
Pernambuco. A análise citogenética foi realizada em 51 casos de SD, 90% deles apresentaram +21, 6%
mosaicismo cromossômico e 4% a translocação Robertosniana. A proporção entre os sexos foi de 1:1, ou
seja, 50% foram do sexo masculino e 50% do sexo feminino, a idade variou 1 a 17 anos, com exceção de um
indivíduo que apresentou 55 anos, a média de idade foi de aproximadamente 8 anos. Dentre os casos de
translocação Robertsoniana foram encontrados os cariótipos 46,XY,+21,der(21;22)(q10;q10)[20] e
46,XY,+21,der(14;21)(q10;q10)[20]. A rob é um tipo especial de translocação que ocorre entre cromossomos
acrocêntricos, podendo acontecer entre o cromossomo 21 e outro cromossomo acrocêntrico, na maioria das
vezes cromossomo 14, mas também o próprio 21 e, mais raramente, com o 22. O bandeamento C foi
realizado nos dois casos, e foi detectado que o der(21;22), é um cromossomo dicêntrico. Dessa forma, a
nomenclatura do cariótipo passou a ser 46,XY,+dic(21),der(21;22)(q10;q10). Robs dicêntricos resultam de
quebras em ambos os braços curtos e o restante geralmente é perdido nas divisões celulares subsequentes.
Portanto, nota-se a importância das análises citogenéticas no diagnóstico acurado da Síndrome de Down e
direcionamento de uma conduta terapêutica adequada.
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Introdução: O início da tradução é a etapa mais complexa da biossíntese proteica nas células eucarióticas, 

necessitando da regulação por proteínas conhecidas como fatores de iniciação eucarióticos (eIFs). Uma parte 

essencial da iniciação é o recrutamento do mRNA por meio do complexo trimérico eIF4F, formado pelas 

subunidades eIF4A, eIF4E e eIF4G. Diversos homólogos dessas proteínas já foram descritos em 

tripanossomatídeos, entretanto, dois homólogos da proteína eIF4G foram caracterizados como essenciais para 

a viabilidade e crescimento celular, sendo eles  EIF4G3 e EIF4G4, respectivamente, e evidências 

experimentais sugerem que a expressão proteica de ambos seja regulada por proteólise. Objetivo: Obter 

formas mutantes dos fatores EIF4G3 e EIF4G4 para avaliação de possíveis sítios de ubiquitinação identificados 

in silico. Metodologia: Foram selecionados resíduos de lisina (K) com alta probabilidade de ubiquitinação nos 

fatores de interesse através de plataformas de predição in silico (UbiSite, UbiPred, CKSAAP_UbSite e BDM-

PUB). Reações de mutagênese sítio-dirigida foram realizadas nos resíduos eleitos (K→A) presentes nos 

vetores de expressão contendo os genes EIF4G3 e EIF4G4 com uso do QuikChange® XL Site-Directed 

Mutagenesis Kit (Agilent). Posteriormente esses plasmídeos mutados foram transformados em E. coli de cepa 

XL1 Blue e o  DNA plasmidial resultante foi extraído com uso de kit comercial (Zymo Research) e confirmado 

através de digestão confirmatória e sequenciamento Sanger. Resultados: Foram obtidos mutantes de ambos 

G3 (K256A, K274A, K330A)  e  G4 (K397A) presentes nos vetores de expressão de T. brucei  induzida, todas 

essas mutações sítio-específicas foram confirmadas pelo sequenciamento e a digestão apresentou padrão de 

bandas esperado. Discussão: A aquisição desses DNAs mutantes confirma a eficiência da técnica de 

mutagênese sítio-dirigida. Esses mutantes serão úteis em avaliações por curvas de crescimento, ensaios de 

ubiquitinação e testes de imunoprecipitação com o intuito de validar o potencial de ubiquitinação dos resíduos 

identificados pelas análises in silico das sequências gênicas de T. brucei. 
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Lysinibacillus sphaericus (Ls) é um larvicida microbiano bem-sucedido no controle biológico de mosquitos 

como alternativa aos inseticidas químicos. A bactéria é conhecida pela alta atividade larvicida em mosquitos 

do gênero Culex devido ao seu modo de ação específico pela produção de cristais compostos por protoxinas 

que agem sobre as larvas por ingestão. Das toxinas produzidas, a toxina binária é o principal fator tóxico 

presente nas cepas utilizadas como larvicidas comerciais, porém, seu uso intensivo pode levar a resistência. 

Recentemente, foi obtida a sequência completa do genoma de um novo isolado de Ls (I19A36) oriundo de 

Pernambuco. Bioensaios preliminares mostram que o isolado apresenta alta atividade larvicida em colônias de 

Culex quinquefasciatus suscetíveis e análises in silico evidenciaram a presença de novos fatores tóxicos, entre 

eles, novas toxinas Cry. A maioria das toxinas Cry caracterizadas até agora são derivadas de Bacillus 

thuringiensis, portanto, o objetivo deste projeto é investigar o modo de ação das novas toxinas Cry detectadas 

no isolado Ls I19A36 para avaliar seu potencial uso no controle larval de C. quinquefasciatus resistentes aos 

larvicidas comerciais. Serão realizados bioensaios com mosquitos resistentes a cepa comercial e análises in 

silico para se caracterizar os genes Cry em relação a estrutura e função de suas respectivas proteínas. O mapa 

circular do cromossomo bacteriano da cepa I19A36 evidenciou poucas mudanças na organização estrutural 

dos genes em relação ao genoma de referência Ls 2362. Análises mais aprofundadas de genes de toxinas 

presentes no genoma de 5.1Mb da cepa I19A36 mostraram a presença de genes conservados que codificam 

para a toxina binária clássica e a presença de novos genes que codificam para toxinas Cry-like anotadas 

preliminarmente como duas toxinas Cry22Aa-like. Esperamos definir a capacidade tóxica da cepa I19A36, 

bem como a estrutura tridimensional das toxinas Cry e interações com potenciais receptores intestinais de C. 

quinquefasciatus. 
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A leishmaniose tegumentar (LT) é uma infecção parasitária causada por protozoários do gênero Leishmania, 

tendo uma alta incidência no Brasil. É considerada como uma das mais importantes doenças infecciosas, pelo 
seu alto coeficiente de infecção e capacidade de produzir deformidades. O diagnóstico pode ser difícil, 

principalmente em áreas endêmicas onde diferentes espécies causam lesões semelhantes a outras dermatoses. 

Assim, o diagnóstico precoce e eficiente facilita o controle da doença, porém testes sorológicos não possuem 
uma eficiência considerada ideal, além de apresentarem reações cruzadas com outros parasitas. A utilização 

de proteínas recombinantes tem sido aplicada em testes sorológicos demonstrando maior sensibilidade em 

relação a antígenos solúveis de Leishmania sp. Um antígeno recombinante, a Lci9, de Leishmania infantum, 
foi considerada promissora em ensaios de ELISA, onde observou-se maior reatividade com soros de pacientes 

com LT do que com Leishmaniose Visceral. Este estudo busca avaliar a proteína Lci9 e otimizar sua aplicação 

em ELISA para diagnóstico da LT. Foi realizado extração da construção plasmidial com seu gene, seguida de 

transformação em Escherichia coli em células BL21 (De3) e pLysS. Clones obtidos foram expandidos em 
meio LB acrescido de antibióticos e, na densidade óptica adequada, foi induzida a expressão da Lci9 com 

IPTG. Esta expressão foi avaliada por géis SDS-PAGE. Os resultados mostraram que a Lci9 pode ser 

observada acima de 66 kDA e uma mudança para 30ºC pós IPTG permitiu uma maior expressão comparada 
às condições em 37ºC e 18ºC. Foi então efetuado teste de solubilidade para determinar a concentração de uréia 

a ser utilizada na purificação da proteína por cromatografia de afinidade. O teste de solubilidade demonstrou 

maior presença da proteína no sobrenadante na concentração de 2M de uréia, confirmando seu caráter solúvel. 

Por fim, o potencial antigênico da Lci9 será avaliado nos ensaios de ELISA com soros de humanos com LT. 
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A ferritina é um importante marcador na COVID-19 e está relacionada à ativação do inflamassoma através
do receptor NLRP3, cujo SNP rs3806268 já tem sido associado a outras doenças infecto contagiosas. Assim,
o presente trabalho objetivou investigar a associação entre o SNP rs3806268 e os elevados níveis de ferritina
em pacientes COVID-19 atendidos no Hospital das Clínicas da Universidade Federal de Pernambuco. Para
isso, realizou-se coleta de sangue de 58 indivíduos para posterior extração de DNA e sequenciamento total
do exoma. Dados de protuários médicos também foram obtidos para inclusão na estatística. Teste qui-
quadrado foi realizado por meio do software Rstudio para avaliação do grau de associação entre variáveis
levando-se em consideração o teste de Fisher para níveis de dependência. Análises de associação foram
realizadas através do software Epiinfo v.7. Teste de Mann-Whitney foi aplicado para comparação de
medianas de níveis de ferritina entre os genótipos e desfechos, e os gráficos foram gerados por meio do
software Graphpad PRISM v.5. É possível observar associação significativa entre óbito e níveis elevados de
ferritina (OR=6.5; p=0.03), bem como associação protetiva entre o genótipo GG-rs3806268 e os elevados
níveis da proteína (OR=0.24; p=0.03). Taxas significativamente menores de ferritina foram identificadas em
indivíduos GG e GA (GG vs AA; t=2.2, p=0.03; GA vs AA t=2.17, p=0.03). Considerada um preditor
independente de mortalidade em pacientes COVID-19, a ferritina pode ser induzida pela via do
inflamassoma, através da NLRP3, e o SNP GG-rs3806268 pode ter um papel fundamental nessa ativação e
consequentemente na imunopatogenia da doença. O SNP GG-rs3806268 foi associado de maneira protetiva
aos elevados níveis de ferritina em pacientes COVID-19, o que pode elucidar novas alternativas terapêuticas
para o tratamento da doença.
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Introdução: O vírus Zika (ZIKV) é um flavivírus que tem sido associado a diversos distúrbios neurológicos. 

Na ausência de terapias vírus-específicas e testes diagnósticos inequívocos, o desenvolvimento de estratégias 

vacinais capazes de prevenir a infecção permanece como prioridade de saúde pública. Para tanto, as proteínas 

de superfície do vírus (envelope – E e pré-membrana/membrana – prM) são frequentemente consideradas as 

mais imunogênicas, portanto, as melhores candidatas como antígenos vacinais. Objetivo: Avaliar formulações 

de vacinas de DNA desenvolvidas contra o ZIKV contendo as proteínas E e prM/M. Nessas vacinas, os 

antígenos virais foram associados a adjuvantes moleculares com o intuito de aumentar a expressão e 

apresentação do antígeno ao sistema imunológico. Metodologia: As sequências de DNA codificadoras das 

proteínas ZIKV E e prM/M foram clonadas no vetor pCDNA3.1 contendo adjuvantes moleculares. As células 

BHK 21 foram transfectadas com as formulações de vacina e controles apropriados. Ensaios de 

imunofluorescência (IF) e Elisa Baseados em Células (EBC) foram usados para avaliar a eficiência de 

expressão e tráfego celular dos antígenos vacinais in vitro. Resultados e Discussão: Os antígenos das vacinas 

ZIKV foram expressos com sucesso em linhagens de células de camundongos in vitro após a transfecção 

celular. Nossos dados de IF mostraram que os antígenos vacinais são encontrados homogeneamente no 

citoplasma celular. As análises de EBC mostraram os níveis de expressão dos antígenos das vacinas pós-

transfecção. As proteínas vacinais de ZIKV codificadas por nossas formulações de vacinas de DNA são 

expressas adequadamente in vitro e apresentaram um padrão de localização homogênea em todo o citoplasma 

celular. A associação dessas proteínas a adjuvantes moleculares provou aumentar a produção de antígenos in 

vitro, em comparação com os controles do ensaio. Juntos, nossos dados sugerem que nossas vacinas de DNA 

são candidatas adequadas para a profilaxia do ZIKV. Ensaios in vivo estão sendo realizados.  
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Introdução: A hemorragia digestiva alta (HDA) é uma consequência grave da fase crônica da
esquistossomose mansônica, decorrente do processo inflamatório mediado por citocinas como a IL-10
(Interleucina-10). Objetivos: Investigar a associação entre o polimorfismo na região promotora -C819T
do gene IL-10, suas concentrações séricas e as variáveis sociodemográficas com HDA. Metodologia:
Trata-se de um estudo de corte transversal, com comparação entre grupos clínicos com 123 indivíduos
infectados com S. mansoni, com 18 anos de idade ou mais, no Ambulatório de Gastroenterologia do
Hospital das Clínicas da Universidade Federal de Pernambuco, após tratamento específico, para
verificar associação entre o polimorfismo genético (-C819T) IL-10 e suas concentrações séricas com
HDA. A obtenção dos genótipos da região promotora -C819T IL-10 foi realizada através da técnica
PCR e das dosagens séricas pelo método ensaio imunoenzimático comercial (ELISA) (Biosource;
Invitrogen Corporation, Carlsbad, CA). pg/mL). Foram calculadas as Razões de Prevalência,
considerando P<0,05 para significância estatística, através do software EpiInfo versão 7.2. Resultados:
Não houve evidência de associação entre o polimorfismo (-C819T) IL-10 e suas concentrações séricas
com HDA. Estudos futuros com amostras maiores são necessários para analisar esse polimorfismo e
respectivos níveis séricos de IL-10 Discussão: Silva et al (2014) concluíram que o sexo feminino foi o
mais acometido pela EM e a média de idade foi de 53 anos. Em relação aos níveis séricos de IL-10 e a
FPP, Franco et al (2021) concluíram que a produção da citocina frente ao antígeno do ovo, não segue
um padrão de resposta. Quanto aos polimorfismos e sua associação com a FPP, foi visto no estudo de
Silva et al (2014) que o -C819T não esteve associado com a gravidade de FPP e consequente
desenvolvimento de HDA. Nesta população, o polimorfismo (-C819T) IL-10 e suas concentrações
séricas não estiveram associados a HDA.
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Financiamento: Este estudo foi financiado pela UFPE, Brasil, com aporte financeiro do edital Grupo
de pesquisa/PROPESQ, 2014, sob n° de processo 038882/2014-10.



Influência do polimorfismo (-G308A) TNF-α em medidas de baço e veia porta em esquistossomóticos
antes de tratamento específico e em 2 anos consecutivos.

Aline de Melo Silva1, Ana Risoflora Alves de Azevedo¹, Maria Clara Silva Bezerra¹, Elker Lene Santos de
Lima2,3, Maria Tereza Cartaxo Muniz2,3, Ana Lúcia Coutinho Domingues4, Paula Carolina Valença Silva1,2.

1 Universidade Federal de Pernambuco/Centro Acadêmico de Vitória,
2 Laboratório de Biologia Molecular, Centro de Oncohematologia Pediátrica, Hospital Universitário Oswaldo

Cruz, Universidade de Pernambuco.

³ Universidade de Pernambuco, Instituto de Ciências Biológicas, Recife-PE
4 Departamento de Medicina Clínica, Universidade Federal de Pernambuco, Recife, Pernambuco, Brasil

e-mail: aline.melos@ufpe.br

Introdução: Os fatores imunogenéticos são fundamentais na resposta frente a presença do Schistosoma
Mansoni. O desenvolvimento e gravidade da fibrose periportal (FPP) depende, também, de fatores
imunogenéticos e, dentre estes, a ação do Fator de Necrose Tumoral Alfa (TNF-α), uma citocina
pró-inflamatória importante que regula a formação do granuloma hepático e desenvolvimento da FPP
esquistossomótica. O polimorfismo (-G308A) TNF-α pode alterar a expressão sérica desta citocina. Altas
quantidades de TNF associam-se com complicações da Esquistossomose Mansoni (EM), como a FPP,
esplenomegalia e alterações do diâmetro da veia porta Objetivos: Investigar a associação entre o
polimorfismo genético (-G308A) TNF-α e diâmetro do baço e veia porta, antes do primeiro tratamento
específico para EM e durante 2 anos consecutivos após este. Metodologia: Trata-se de um estudo de coorte
retrospectiva, com 124 pacientes diagnosticados com EM submetidos a tratamento específico. Foram
calculadas medidas de Risco Relativo (RR) bruto através de análises bivariadas pelo software EpiInfo versão
7.0. A determinação do polimorfismo (– G308A) TNF-α foi realizada pela reação em Cadeia da Polimerase
por análise de Polimorfismo no comprimento de Fragmentos de Restrição (PCR-RFLP). Os parâmetros
adotados, medidas de diâmetros da veia porta e tamanho do baço longitudinal, foram coletados através da
avaliação por ultrassonografia do abdome superior. Resultados: Não houve associações estatisticamente
significante entre polimorfismo (– G308A) TNF-α e as alterações de medidas de baço e veia porta nesta
população. Discussão: Segundo Oliveira et al (2015), o polimorfismo (-G308A) TNF-a pode ser um dos
fatores que impede a regressão da FPP, podendo ser potencialmente um fator preditivo da intensidade da FPP
em esquistossomóticos. Níveis séricos elevados de TNF associam-se com complicações da EM, como a FPP,
esplenomegalia e alterações do diâmetro da veia porta. Estudos futuros com amostras maiores são
necessários para analisar o impacto deste polimorfismo em medidas clínicas em esquistossomóticos.
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Um dos gargalos que tornam a produção de proteínas recombinantes um processo laborioso e caro é a 

necessidade de etapas de purificação, cujo custo tem sido estimado em cerca de 80% do custo de produção de 

imunorreagentes. A ancoragem de proteínas recombinantes à superfície celular de leveduras vem sendo 

explorada como uma plataforma viável para solucionar este problema. Este sistema se baseia na expressão de 

uma proteína-alvo (PA) fusionada a uma proteína nativa de parede celular, permitindo que as leveduras sejam 

usadas como carreadoras da PA, ou ainda, que possam ser recuperadas da superfície numa etapa única de 

incubação em reagente redutor (liberando PA ligada). Assim, o objetivo deste trabalho foi produzir uma 

proteína viral com potencial diagnóstico (COVID-19) expressa em Saccharomyces cerevisiae, recuperar e 

utilizá-la como imunorreagente em ELISA. A PA contém epítopos da proteína nucleocapsídeo do SARS-CoV-

2. Após síntese de DNA a sequência foi clonada no vetor pYD1 por restrição com XhoI, confirmada por 

sequenciamento de DNA e expressa em levedura. A expressão proteica foi induzida por crescimento em meio 

indutor. Células pós-indução foram incubadas em reagente redutor por 30min e o sobrenadante foi recuperado 

para obtenção das proteínas. A correta ancoragem da PA foi confirmada através de citometria de fluxo, 

microscopia de fluorescência e ELISA por marcação com anti-HIS-tag. As proteínas recuperadas em 

sobrenadantes demonstram bons níveis de detecção quando utilizadas como antígenos em ELISA (aumento de 

8 vezes em relação a PA ancorada). Nossos resultados indicam que o método utilizado pode gerar uma 

alternativa rápida e barata para produção de insumos para imunoensaios que se baseiam no uso de proteínas 

purificadas. O epítopo do nucleocapsídeo utilizado possui grande aplicação na detecção de IgG e é descrito 

como indicador de gravidade da doença COVID-19, e será utilizado em futuros ensaios para detecção de 

anticorpos em soro humano.  
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Drosophila suzukii é uma espécie praga com grande importância econômica devido a sua distribuição mundial 

e hábito de oviposição que lhe permite atacar uma grande variedade de frutos. No contexto de DNA repetitivo 

e de sua importância na evolução e compreensão da constituição genômica das espécies, os estudos voltados 

a essa fração em D. suzukii são escassos e restritos a estimativa de elementos transponíveis (TEs) (47%). 

Ferramentas cromossômicas e moleculares foram utilizadas com o objetivo de caracterizar os cromossomos e 

a fração repetida em tandem no genoma de Drosophila suzukii. O sequenciamento genômico foi realizado para 

identificação de DNA satélite (DNAsat) através do RepeatExplorer2 e TAREAN (Galaxy/RepeatExplorer), 

além disso foi feita análise pelo RepeatMasker e banco de dados. Para caracterização cromossômica foi 

realizada analise convencional, bandeamento cromossômico e mapeamento por Hibridização In Situ 

Fluorescente de microssatélites, DNAsat, DNA ribossomal 18S e Histona H4. Drosophila suzukii (2n=8) 

possui uma expansão de heterocromatina ocupando cerca de 2/3 da região proximal do cromossomo II. 

Microssatélites e DNAsat foram observados na heterocromatina dos cromossomos, entretanto, essas regiões 

foram menos enriquecidas em DNAsat, sugerindo que microssatélites podem estar desempenhando um papel 

na expansão de heterocromatina nessa espécie. Embora heterocromático, o cromossomo Y possui composição 

diferente e é constituído majoritariamente por sequências derivadas de TEs. Os DNAsat identificados 

representam cerca de 7.27% desse genoma e uma baixa porcentagem frente outras sequências repetitivas. A 

análise de DNAsat sugere que famílias multigênicas e TEs podem estar envolvidos em sua origem. 

Conservação da distribuição de DNAsat e famílias multigênicas foram reforçadas dentro do gênero 

Drosophila. Esses dados fornecem a primeira descrição cromossômica de D. suzukii com ênfase no DNA 

repetitivo e demonstram uma evolução bastante heterogênea desse genoma que pode desempenhar um papel 

fundamental no processo adaptativo da espécie. Além disso, contribuem no entendimento da evolução 

genômica em Drosophila. 
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O papilomavírus humano (HPV) é o principal agente etiológico envolvido no desenvolvimento de lesões 
intraepiteliais escamosas (SILs) e câncer cervical invasivo (CCI), sendo este o terceiro tumor maligno mais 

frequente na população feminina. Sob essa perspectiva, estudos epidemiológicos preconizam a associação entre 

polimorfismos nos genes de citocinas importantes nos processos inflamatórios como, por exemplo, IL-23, e a 

etiologia da lesão cervical. Com o objetivo de analisar a relação entre o polimorfismo IL23R (rs10889677, 

+2199 A>C) em amostras de DNA relacionado com a susceptibilidade a lesões cervicais foi realizado um estudo 
de caso-controle de 167 pacientes com lesão cervical e 125 controles saudáveis.Amostras cervicais foram 

genotipadas por meio da técnica PCR-RFLP e confirmadas por sequenciamento. Os resultados mostraram um 

efeito de susceptibilidade do polimorfismo IL23R +2199 (A>C) na infecção pelo HPV, quando foram 

comparados os grupos caso e controle. O alelo variante C (OR = 3,46, 95% CI (2,45-4,88), p < 10-12) e o 

genótipo CC (OR = 10, IC 95% (4,9-20,41); p <10-12) foram mais frequentes no grupo caso. No entanto, o 

polimorfismo não demonstrou relação com a progressão das lesões para o CCI. Em conclusão, esses resultados 

sugerem um efeito potencial de IL23R +2199 (A>C) na infecção por HPV nessa população de mulheres 

brasileiras. 
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Introdução: A proteína Spike permite a invasão da célula hospedeira pelo SARS-CoV-2 através de sua 

ligação ao receptor de membrana ACE2 e, portanto, é o principal alvo para o desenvolvimento de vacinas. 

Diferentes modelos vacinais foram desenvolvidos contra a Covid-19, como vírus inativados ou atenuados, 

vetores virais, subunidade proteica, ácido nucleico e de VLP. Dentre das possíveis plataformas, o uso de 

leveduras é um dos modelos mais eficazes para a ativação da resposta imune humoral e adaptativa. As 

ferramentas moleculares permitem, nas leveduras, a expressão de proteínas de origem viral, bacteriana, 

protozoários, fúngicos e associadas ao câncer, as quais são usados como antígenos. As modificações pós-

traducionais das proteínas são mantidas permitindo que a geração de anticorpos contra o antígeno seja 

específica. Vacinas contra H5N1, H7N9 e Toxoplasma gondii desenvolvidas em Saccharomyces cerevisiae 

e, algumas contra o Vírus da Lobina Negra (LMBV) e contra a região RBD do SARS-CoV-2 desenvolvidas 

em Pichia pastoris, estimularam a produção de anticorpos neutralizantes. Objetivo: Observando a 

capacidade das leveduras serem utilizadas como vacinas eficazes, nosso objetivo é desenvolver uma 

estratégia vacinal contra SARS-CoV-2 baseada no uso de P. pastoris como carreadora da proteína Spike do 

SARS-Cov-2. Metodologia: Foi utilizado o vetor plasmidial pPGK∆3αAglutinina para clonagem do gene 

Spike. A partir dos clones confirmados, o DNA plasmidial obtido foi tratado com SacI e logo inserido em P. 

pastoris GS115. Para a produção da proteína Spike, foi feito o crescimento da levedura em meio YPD e a 

confirmação da proteína por Western Blot. Resultados: Foram obtidos clones de Escherichia coli Top-10 e 

P. pastoris GS115 recombinantes para pPGK∆3αAglutinina-Spike. A proteína Spike ancorada em P. 

pastoris GS115 foi confirmado pela imunofluorescência com FITC. Discussão: O PGK um promotor de 

expressão constitutiva e que está presente no vetor pPGK∆3αAglutinina, permite a sua integração por 

recombinação homóloga em P. pastoris. 

Palavras - chaves:Pichia pastoris, Levedura, Vacina, COVID-19, SARS-CoV-2.   
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Redes  neurais  convolucionais  (CNN)  capases  de  reconhecer  automaticamente  fenótipos  associados  a
processos moleculares podem acelerar descobertas científicas em diversas áreas. O presente projeto pretende
inaugurar uma linha de pesquisa que busca avançar a investigação do treinamento de CNN por supervisão
molecular,  associando os marcadores aos processos moleculares subjacentes ao câncer por análise multi-
ômica.  Essa  linha  de  investigação  tem  o  potencial  de  contribuir  no  avanço  da  patologia  digital  e
computacional  o  que  beneficia  pesquisadores  e  patologistas  que poderão  acompanhar  uma  imensa
quantidade de parâmetros  quantitativos a partir apenas das imagens digitalizadas de lâminas histológicas e
citológicas. Objetivo geral é Desenvolver a partir de treinamento supervisionado molecular modelo de redes
neurais convolucionais  CNN com acurácia significativa para reconhecer subtipos  moleculares  do câncer
gástrico.  Metodologia:  Imagens  de  mesmo  tipo  histológico  e  subtipos  moleculares  distintos.  Em
conformidade  com  a  exploração  dos  dados  ômicos  (  4.2)  serão  selecionados  casos  com  mesmo  tipo
histológico porém com subtipos moleculares diferentes. Uma hipótese para dar exemplo são casos que sendo
ambos tipo histológico pouco coeso sejam um subtipo molecular genômicamente estável e outro subtipo
molecular Istabilidade Microsatélite.
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Apesar da eficácia da Terapia Antirretroviral (TARV), entre 15 a 30% dos indivíduos que atingem o sucesso 
virológico (<40 cópias/mL) não recuperam a contagem de células T CD4+ perdidas durante a infecção, sendo 
enquadrados no grupo de não respondedores imunológicos (INR), diferentemente daqueles cuja as células são 
reestabelecidas, os respondedores imunológicos (IR). A deficiência na recuperação imunológica é resultado 
de dois principais processos: produção insuficiente de linfócitos T CD4+ e destruição excessiva dessas mesmas 
células. A morte celular em indivíduos HIV-positivos ocorre, principalmente, por meio da piroptose e a 
sinalização célula-célula responsável por iniciar esse processo, bem como propagar a infecção, se dá a partir 
da interação entre as moléculas de adesão LFA-1 e ICAM-1. Dessa forma, o presente trabalho tem como 
objetivo avaliar a expressão dos genes LFA1 e ICAM1 e investigar sua influência na recuperação imunológica 
de indivíduos que vivem com HIV-1 e estão em TARV. Foram selecionados 44 indivíduos HIV-positivos (33 
IR e 13 INR) em sucesso virológico atendidos no IMIP. A quantificação relativa da expressão dos genes LFA1 
e ICAM1 foi realizada através do método do Ct comparativo e foram utilizados como genes de referência o 
GAPDH, ACTB e RPLP0. Não foi possível observar diferença estatística significativa na expressão dos genes 
LFA1 (Fc= 1,55; p= 0,27) e ICAM1 (Fc=1,17; p=0,69) entre os grupos INR e IR demonstrando que, para essa 
população, ambos os genes não exercem influência no processo de recuperação imunológica. No entanto, é 
importante salientar que a interação entre LFA-1 e ICAM-1 exerce papel ativo nos processos de propagação 
viral, piroptose e, consequente ativação imunológica exacerbada, um dos fatores relacionados à falha na 
recuperação imunológica. Sendo assim, mais estudos, incluindo os funcionais, são necessários para avaliar o 
papel dessas moléculas de adesão na recuperação dos linfócitos T CD4+ em indivíduos que vivem com HIV-
1. 
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A fauna de gafanhotos da Região Neotropical está constituída de oito famílias das quais cinco são 

exclusivamente Neotropicais. No nordeste do Brasil há destaque para Acrididae, Romaleidae e 

Ommexechidae como as mais representativas. Citogeneticamente, Acrididae é mais bem estudada com 

trabalhos destacando a conservação cariotípica 2n=23,X0 nos machos e 2n=24,XX nas fêmeas. Estudos de 

levantamento da fauna de gafanhotos do Brasil foram realizados, entretanto eles foram restritos a apenas 

algumas regiões do Brasil e poucos relatos existem para o Nordeste. O Laboratório de Genética e 

Citogenética Animal e Humana (LCGAH) do Dgen, UFPE realiza estudos de citogenética de gafanhotos e 

possui um acervo de mais de 19.000 exemplares de gafanhotos coletados de 1991 a 2018 em diferentes 

regiões do Brasil. Desta forma, tivemos por objetivo realizar um levantamento das espécies de gafanhotos 

coletadas pelo LGCAH em Pernambuco e correlacionar as espécies com seus dados cariotípicos. Para tal, 

obtivemos o livro de registro digital dos gafanhotos do LGCAH; construimos o banco de dados de 

gafanhotos considerando identificação taxônomica das espécies, localidade e períodos de coleta e 

correlacionamos todas as informações do levantamento das espécies com as descrições cariotípicas para as 

mesmas. A partir destes dados foram criadas tabelas de ocorrência e prevalência para as populações de 

Pernambuco. O levantamento registrou 53 localidades amostradas, resultando em um total de 5730 

indivíduos e 52 espécies distintas identificadas, pertencentes principalmente, as famílias Acrididae e 

Romaleidae. Foi notada a presença das espécies Omalotettix obliquus, Schistocerca flavofasciata e 

Xestotrachelus robustus, endêmicas da região pernambucana. A espécie Cylindrotettix riverae orientalis foi 

descrita pela primeira vez no presente trabalho e apresentou o cariótipo 2n=23, X0 em machos. Em suma, a 

análise geográfica das localidades onde as coletas foram realizadas se mostrou de grande importância para 

um entendimento mais aprofundado a respeito da abundância e variedade das espécies identificadas. 
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Na anemia falciforme (AF), a polimerização da “Hemoglobina S”, em situação de baixo teor de Oxigênio,
acarreta o conjunto de fisiopatologias da doença. Uma dessas fisiopatologias é a osteonecrose, infarto das
superfícies articulares, a qual, apesar de poder ser gerada pela AF, possui origem multifatorial. Tendo isso em
vista, o estudo analisou os polimorfismos do gene que produz o receptor da vitamina D (VDR), já que
participam diretamente do metabolismo ósseo, objetivando avaliar se esses apresentam alguma associação
com o desenvolvimento da osteonecrose nos pacientes com AF. O estudo utilizou comparação de grupos, um
com 82 pacientes com AF e osteonecrose e outro com 94 pacientes com AF controle, acima de 18 anos sem
manifestações clínicas. Foram selecionados dois polimorfismos, Fokl (rs2228570), (C>T), e Cdx2
(rs11568820), (G>A). A genotipagem foi feita por PCR em tempo real utilizando o sistema TaqMan® alelo
específicas. Ambos os polimorfismos apresentaram-se como fatores de proteção contra o desenvolvimento
da osteonecrose. No polimorfismo Fokl, o genótipo homozigoto recessivo “TT” apresentou-se como
protetor contra a osteonecrose, com uma significância de P= 0,037, enquanto que (CC) e (CT) apresentaram
uma maior taxa de desenvolvimento de osteonecrose. E no Cdx2, o genótipo “GA” também apareceu como
um fator protetor para o desenvolvimento da osteonecrose, com uma significância de P= 0,041, mas sem
diferença significativa quanto aos riscos cumulativos para o desenvolvimento da fisiopatologia, quando
comparado aos outros genótipos. Acredita-se que o genótipo “TT”, do polimorfismo Fokl, atua conduzindo
uma estrutura óssea mais saudável e o genótipo “GA”, do polimorfismo Cdx2, leva a um aumento da
densidade mineral óssea, por meio da melhor absorção intestinal do cálcio. Ou seja, pacientes com AF que
apresentam um desses polimorfismos podem cursar com um quadro clínico mais brando, tendo uma maior
probabilidade de não desenvolver a osteonecrose.
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Introdução: A ausência das aulas presenciais durante o momento mais crítico da pandemia do COVID-19 

trouxe mudanças na rotina do aprendizado, com o ensino remoto, que muito desestimulou os alunos dos 
períodos iniciais das graduações. Objetivos: Avaliar a qualidade e o feedback do ensino remoto em alunos do 

curso de enfermagem do Centro Acadêmico de Vitória, da Universidade Federal de Pernambuco, acerca da 

disciplina Genética e Evolução Humana, assim como suas implicações na atuação dos futuros profissionais. 
Metodologia: Estudo quantitativo, transversal. O instrumento de coleta foi um questionário semi estruturado 

de 15 perguntas, que foi aplicado com 25 estudantes, através da plataforma Google Forms. Resultados: A 

média de idade dos alunos que responderam ao questionário estavam na faixa etária dos 18 aos 25 anos, dos 

quais 22 (88%) possuíam notebook e celular como recurso didático. Com relação ao período, 2 (8%) cursaram 
a disciplina no período suplementar de 2020.3, 6 (24%) em 2020.1,  4 (16%) em 2020.2 e 13 (52%) em 2021.2. 

Acerca do déficit, 23 (92%) participantes afirmam existir na disciplina, no qual 60% relatam que sua formação 

acadêmica foi prejudicada. Nenhum dos participantes participou ou participa de atividades extracurriculares 
na área, 92% afirmam que o campus não possui atividades extracurriculares em genética e 80% relatam 

interesse em participação, caso existisse. Apenas 7 (28%) consideram-se preparados para prestar assistência a 

pacientes com patologias de origem genética. Discussão: A assistência de enfermagem é essencial para a 

prestação de cuidados ao paciente, como profissionais da saúde, é necessário o conhecimento de disciplinas 
de base, para a aplicação do método clínico. O ensino remoto culminou em um déficit de conhecimentos dos 

discentes e o fato do campus não possuir atividades extracurriculares em genética, como extensão e pesquisa, 

torna difícil a integração e a capacitação na área. 
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Existe uma associação direta entre a osteonecrose e a anemia falciforme (AF), havendo uma possibilidade de 

atuação genética no desenvolvimento da complicação. Neste estudo, o gene precursor de uma das proteínas 

responsáveis pela formação óssea (BMP6), foi avaliado quanto aos seus polimorfismos para determinar as 

principais variações que afetam o metabolismo ósseo e promovem a progressão da osteonecrose articular em 

indivíduos portadores de dupla hemoglobina S (HbS). Ao total 176 pacientes com AF participaram da 

amostragem, sendo 57% mulheres e 43% homens, com variação de idade de 18 a 55 anos e mediana de 31 

anos. A avaliação dos casos se deu por meio da comparação entre dois grupos, grupo A, formado por 82 

indivíduos com sintomas de osteonecrose e grupo B (controle), com 84 indivíduos sem manifestações 

clínicas para condição analisada. As análises foram realizadas com sangue periférico dos pacientes, 

parâmetros hematológicos, clínicos e moleculares passaram por avaliação. Para a determinação das 

principais variações ligadas a osteonecrose no gene da proteína BMP6, foram estudados seis polimorfismos 

rs3812163 (T>A), rs270393 (C>T), rs1225934 (C>A), rs449853 (C>T), rs267196 (A>T), rs267201 (A>G). 

O teste de genotipagem foi realizado utilizando a técnica de PCR em tempo real, com auxílio do sistema 

TaqMan®. Nos resultados, a partir do emprego de modelo de análise estatística dominante, codominante e 

recessivo, apenas a variantes rs3812163 (T>A) e rs267201 (A>G), mostraram-se associadas ao 

desenvolvimento da osteonecrose, com p-valor < 0,001. Para o primeiro, os genótipos dominantes (TT) e 

codominantes (TA) apresentaram maiores taxas, enquanto para o segundo foram os genótipos dominantes 

(AA) e recessivos (GG). Para os outros polimorfismos não foram encontrados resultados estatisticamente 

significativos. Portanto, há relação de determinados polimorfismos do gene precursor da proteína BMP6 com 

a susceptibilidade de ocorrência e desenvolvimento da osteonecrose em paciente com AF, estudos 

disponíveis na literatura corroboram com os resultados expostos. 
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A contaminação de corpos hídricos por metais pesados, como o chumbo (Pb), trazem não só prejuízos aos 
ecossistemas aquáticos, como também para a saúde humana devido a alta toxicidade desses elementos. Diante 
do seu potencial de bioacúmulo e tolerância a metais pesados, a macrófita aquática Lemna aequinoctialis pode 
ser utilizada como promissora ferramenta para a remediação do Pb presente em efluentes domésticos, 
agroindustriais, dentre outros. Este estudo teve como objetivo verificar a resposta molecular de L. 
aequinoctialis cultivadas sob a presença de Pb através de uma análise proteômica diferencial. Quinze frondes 
de L. aequinoctialis cultivadas em meio de cultura SH 0,5X (Schenk and Hildebrandt Basal Salt Mixture, 
SIGMA) foram submetidas à dois tratamentos, controle (ausência de Pb) e estresse com adição de 300 mM de 
Pb(NO3)2 por um período de 12 dias. As proteínas solúveis totais foram extraídas pelo método fenólico e os 
extratos proteicos foram quantificados pelo método de Bradford e submetidos a eletroforese bidimensional 
(IPG 13 cm, pH 3-10, SDS-PAGE 12,5%). Os géis obtidos foram digitalizados e as imagens analisadas no 
Software Image Master 2D Platinum (GE Life Science). Os spots diferenciais foram excisados dos géis, 
digeridos com tripsina e analisadas via espectrometria de massas - Maldi-ToF/ToF. Os espectros gerados foram 
analisados no programa FlexAnalysis e a identificação das proteínas foi realizada através do software Mascot. 
Os resultados demonstraram o aumento de 1,5x na proteína transportadora de cálcio (Q37145) da planta sob o 
cultivo com Pb. O maior acúmulo dessa proteína está provavelmente associada na mobilização do cálcio 
intracelular como segundo mensageiro para regular a expressão de genes envolvidos no transporte e 
detoxificação do Pb, como a glutationa e fitoquelatinas. Portanto, esta proteína pode ser utilizada como um 
importante biomarcador para a seleção potenciais plantas fitorremediadoras desse metal. 
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Em eucariotos, a etapa de iniciação é uma das mais limitantes do processo de tradução. Esta etapa envolve 

diferentes mecanismos alvos de regulação, como aqueles dependentes do complexo eIF4F, baseado nas 

subunidades eIF4E e eIF4G. Em tripanosomatídeos vários complexos eIF4F foram descritos, formados por 

diferentes homólogos de suas subunidades e resultando em funções distintas. Um desses é formado pelos 

EIF4E6 e EIF4G5, junto com a proteína parceira EIF4G5-IP. Embora com ação ainda não claramente definida 

na tradução, é sabido que a depleção do EIF4E6 no Trypanosoma brucei leva a defeitos na motilidade do 

parasita. Este estudo buscou melhor entender o modo de ação deste complexo a partir da definição de interações 

proteicas envolvidas na sua formação e na ligação a parceiros específicos. Inicialmente ensaios de mutagênese 

e de interação proteína-proteína foram realizados utilizando proteínas expressas em Escherichia coli 

fusionadas a Glutationa S-transferase (GST) e/ou transcritas e traduzidas in vitro. Dessa forma foi possível 

mapear o motivo de interação do EIF4E6 na região N-terminal do EIF4G5. Tanto o EIF4E6 como fragmentos 

do N-terminal do EIF4G5 foram então expressos e purificados em larga escala após a remoção do fragmento 

GST, sendo enviados para análises de dinâmica molecular e de cristalografia. Para a caracterização do 

complexo in vivo, linhagens de T. brucei foram geradas expressando as três proteínas fusionadas ao marcador 

PTP e utilizadas para a preparação de extratos citoplasmáticos, alvos de ensaios de co-imunoprecipitação e de 

avaliação por espectrometria de massa. Foi possível assim observar uma associação diferencial do complexo 

com fatores de tradução que depende do estágio do ciclo de vida do parasita. Concomitantemente novos 

mutantes do EIF4G5 estão sendo gerados e avaliados in vivo quanto ao seu papel em interações com a EIF4G5-

IP e outros parceiros envolvidos na tradução, contribuindo assim para o conhecimento sobre aspectos críticos 

desse processo.  
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Dentre as complicações clínicas da anemia falciforme (AF), o acidente vascular cerebral (AVC) é a de maior 
gravidade. A ultrassonografia com Doppler transcraniano (DTC) é uma ferramenta de triagem que pressagia 
o risco de AVC, levando ao início da terapia profilática, mas apresenta algumas limitações intrínsecas, sendo 
necessária a identificação de novos indicadores que o auxiliem. O CAV1 é um interessante modulador 
genético para avaliação desse risco, sendo responsável por codificar a proteína caveolina-1, que regula vias 
de sinalização e processos que estão envolvidos com a fisiopatologia do AVC na AF, principalmente por 
regular negativamente a biodisponibilidade do óxido nítrico (NO), importante vasodilatador. Por isto, este 
trabalho objetiva associar polimorfismos de nucleotídeo único no gene CAV1 com complicações 
cerebrovasculares em pacientes com AF, pela primeira vez na literatura. Foram selecionados 3 
polimorfismos no gene CAV1: rs3807989, rs7804372 e rs1997623 e 339 indivíduos com AF menores de 20 
anos de idade acompanhados na Fundação de Hematologia e Hemoterapia de Pernambuco (HEMOPE), 
Recife-PE. As genotipagens para os polimorfismos ocorreram por PCR em tempo real com discriminação 
alélica utilizando sondas TaqMan no aparelho QuantStudio® 5. Os polimorfismos rs3807989 e rs7804372 
não se mostraram associados estatisticamente com as variáveis analisadas. Já o rs1997623 demonstrou 
associação estatisticamente relevante com o AVC (p=0,003) e Doença Cerebrovascular (P=0,011). Além 
disso, o alelo selvagem "A" demonstrou estar mais relacionado com o AVC (P = 0.0032; OR: 2.568; IC: 
1.374 – 4.655) e com a Doença Cerebrovascular (P = 0.0092; OR: 1.950; IC: 1.205 – 3.160) quando  
comparado ao alelo mutado "C", conferindo ao rs1997623 caráter protetivo contra essas condições avaliadas, 
sendo necessários ainda estudos futuros para a confirmação destes resultados visto que o AVC é uma doença 
multifatorial e outros genes também podem ser avaliados. 

Palavras-chave: Anemia Falciforme; AVC; Caveolina-1; CAV1; Doença cerebrovascular. 
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A Leucemia Mielóide Aguda (LMA) é uma neoplasia caracterizada pela infiltração da medula 
óssea de células clonais anormalmente diferenciadas do sistema hematopoiético. A reprogramação metabólica 
é uma das situaçoes frequentes. Porém, devido à alta heterogeneidade molecular, o estudo do estado metabólico 
em células leucêmicas é desafiador, já que alguns pacientes com LMA também apresentam aumento da 
atividade mitocondrial e desfechos adversos. O  estudo sobre DNA mitocondrial (mtDNA)  envolve múltiplos 
processos celulares, particularmente, controle do metabolismo energético. Em células somáticas, cada 
mitocôndria pode variar, dependendo do tipo de célula, estágio de diferenciação, tecido de origem, atividade 
metabólica, resposta ao estresse oxidativo e processos patológicos, os quais podem resultar em maior 
resistência da célula clonal. O objetivo dessa tese é avaliar a importância da quantificação do DNA 
mitocondrial em pacientes com diagnóstico recente de Leucemia Mielóide Aguda, associando o número de 
cópias de DNA mitocondrial com outras alterações moleculares e estabelecer correlações com o escore de 
risco citogenético adaptado (AGR). Foram analisadas duas coortes: uma com pacientes com diagnóstico de 
leucemia promielocítica aguda (LPA) e outra com pacientes com LMA (excluindo pacientes com LPA), ambas 
comparando com voluntários normais. Na primeira coorte foi demonstrado que pacientes com alto conteúdo 
de mtDNA tiveram melhores resultados, independentemente da carga tumoral. Esses resultados foram mais 
evidentes em pacientes de baixo risco. Já na segunda coorte, os pacientes com alto conteúdo de mtDNA foram 
estratificados com piores desfechos quando comparados com os pacientes com conteúdo normal de mtDNA. 
Os altos níveis de mtDNA foram independentemente associados a menor sobrevida livre de doença (SLD) e 
aumento da incidência cumulativa de recidiva (ICR).  Os resultados apontam dependências específicas do 
metabolismo de energia e / ou suas ligações com o microambiente das células e com isso, novos horizontes de 
pesquisa e novas opções de tratamento para Pacientes com LMA. 

Palavras-chave: Leucemia Mielóide Aguda; Leucemia Promielocítica Aguda; mitocôndria; DNA mitocondrial 
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O gene TP73 foi descrito pela primeira vez como o primeiro homólogo do gene supressor de tumor TP53. O 

que determina a atividade oncogênica do TP73 é um balanço entre suas isoformas transcricionalmente ativa 

(TAp73) e inativa (ΔNp73). Essa relação é comumente correlacionada com prognóstico clínico em neoplasias, 
incluindo neoplasias hematológicas. Em leucemias mieloide agudas (LMA) com alterações genéticas 

recorrentes denominadas core binding fator (CBF), as duas isoformas de são expressas, mas o significado 

clínico ainda não é bem elucidado. Desta forma, o objetivo do trabalho é investigar a razão da expressão gênica 
ΔNp73/TAp73 e o seu impacto prognóstico em pacientes LMA-CBF. Para isso, utilizamos duas bases de dados 

públicos contendo informações sobre o transcriptoma de pacientes CBF (TCGA e AMLCG2008) para avaliar 

os níveis de expressão das isoformas. Nas coortes públicas, as isoformas clássicas foram detectadas nos 

pacientes LMA. Na coorte TCGA, oito isoformas estavam expressas em LMA, com valores similares de 
expressão para LMA e CBF especificamente. De maneira correspondente, 14 isoformas estavam expressas na 

coorte AML2008, sendo 10 delas correspondentes as formas clássicas TAp73 e ΔNp73. Em seguida, 

planejamos submeter amostras de medula óssea de pacientes CBF à análise relativa da expressão gênica das 
isoformas de TP73 por qPCR, formando uma coorte de estudo. Serão incluídos, em primeiro momento, 

pacientes que realizaram diagnóstico e tratamento na Fundação HEMOPE e no Hospital do Câncer de 

Pernambuco (CAAE: 47769821.7.0000.5208). A expressão relativa das isoformas ΔNp73/TAp73 será avaliada 
como fator prognóstico na coorte de estudo. As curvas de sobrevida serão estimadas usando Kaplan-Meier e 

comparações entre os grupos com o teste de log-rank. O modelo univariado e multivariado de riscos 

proporcionais de Cox (CPHM) será realizado para sobrevida global e sobrevida livre de doença para testar a 

independência de covariáveis.  

 

Palavras-chave: Leucemia Mieloide Aguda; Expressão gênica; Prognóstico; p73. 

Financiamento: FACEPE 

 



 

Análise da associação de polimorfismos nos genes das 

metaloproteinases de matriz 2 e 9 com complicações cerebrovasculares 

em pacientes pediátricos com anemia falciforme 

Danízia Menezes de Lima Silva 
1
; Ana Beatriz Lucas de Moura Rafael 1,  Gabriela da Silva 

Arcanjo1 , Ana Cláudia Mendonça dos Anjos1,3, Alexsandro Pedro da Silva1, Aderson da Silva 

Araújo3, Simone Patrícia de Freitas Rosa 5, Betânia Lucena Domingues Hatzlhofer6, Igor de 

Farias Domingos4, Antônio Roberto Lucena de Araújo1,2, Marcos André Cavalcanti 

Bezerra1,2 

1 Programa de pós graduação em Genética (UFPE), 2Departamento de Biofísica e Radiobiologa 

CB (UFPE), 3 Fundação de Hematologia e Hemoterapia de Pernambuco (HEMOPE), 4 Pronto-

Socorro Cardiológico Universitário de Pernambuco (PROCAPE), 5 Hospital das Clínicas (HC – 

UFPE), 6 Departamento de ciências farmacêuticas (UFPE) 

danizia.menezesls@gmail.com 

As metaloproteinases de matriz 2 e 9, são metaloproteinases do tipo gelatinases e são 

responsáveis pela remodelação da matriz extracelular através da degradação e colágeno em 

especial do tipo IV, além de estarem diretamente relacionadas com processos de reparação 

tecidual, angiogênese , processos inflamatórios e de caráter neurológico, o que as coloca como 

grandes candidatas a moduladoras da fisiopatologia da anemia falciforme (AF), em especial das 

complicações de caráter cerebrovascular. Este trabalho teve como objetivo avaliar o impacto e 

possível associação dos polimorfismos nos genes MMP2 e MMP9 com o desenvolvimento de 

complicações cerebrovasculares em pacientes pediátricos com AF. No estudo foram 

selecionados 364 pacientes pediátricos acompanhados pela fundação HEMOPE, e foi realizada 

a genotipagem para os polimorfismos -1306 C>T  (rs243865) do gene MMP2 e rs17576 do gene 

MMP9 por meio de PCR em tempo real com sondas TaqMan®. Nenhuma associação foi 

observada entre o polimorfismo rs243865 com as variáveis clinicas e laboratoriais analisadas. Já 

em relação polimorfismo rs17576 apesar de não ter sido observada uma associação com 

nenhuma variável clínica, uma associação inusitada com algumas variáveis laboratoriais foi 

encontrada; bilirrubina total (BT) p=0,003 e bilirrubina indireta p=0,007. De forma geral esses 

resultados nos trazem reflexões controvérsias sobre a real participação das gelatinases da 

modulação da AF, abrindo fronteiras para novas análises através de novas perspectivas. 
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Resumo: A anemia de Fanconi (AF) é uma doença rara com base genética heterogênea e sua etiopatogenia
está relacionada a mutações em 22 genes envolvidos no mecanismo de reparo do DNA. Os sintomas da AF
incluem manchas café com leite, alterações esqueléticas, surdez, alterações hematológicas e hipoplasia da
medula óssea. Seis pacientes com diagnóstico de FA foram analisados ​ ​ por sequenciamento de última
geração (Nextseq 500) usando um painel clínico de genes de FA. Na análise foram encontradas seis
mutações, quatro no gene FANCA (c.3788_3790delTCT; c.2535_2536delCT; c.1475A>G e c.4011-2A>C )
e duas no gene FANCG (c.1077-2A>G e c.908T>C). Este é o primeiro relato da variante c.4011-2A>C em
FANCA que é uma mutação aceitadora de splicing. Mutações nas sequências de splicing canônicas
geralmente levam a um salto de um único exon, caso em que vários transcritos distintos podem ser gerados,
resultando em isoformas de mRNA que podem resultar em um produto proteico truncado ou não funcional.
A variante c.1475A>G havia sido relatada apenas uma vez em pacientes brasileiros. A variante c.908T>C na
FANCG, por outro lado, nunca havia sido relatada em pacientes brasileiros. O estudo molecular de pacientes
com AF é de extrema importância para melhor elucidar a etiopatogenia da doença auxiliando diretamente na
criação de novos métodos terapêuticos
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Os tratamentos de esgoto são de suma importância para a melhoria dos efluentes lançados no meio ambiente. 

A toxicidade da água pode afetar diretamente os seres vivos em diferentes níveis, incluindo nível celular e 

genético. A ETE Multifabril da Compesa recebe efluentes de 15 indústrias de diferentes setores, cujo 

tratamento biológico consiste em três lagoas sequenciais. O presente trabalho visou avaliar o comportamento 

físico-químico das lagoas bem como a toxicidade e a citogenotoxicidade do afluente e efluentes tratados pela 

ETE Multifabril, mediante sistema-teste Allium cepa. As análises mostraram valores de DQO e DBO 

filtradas do afluente de 1398,40 e 50 mgO2/L, respectivamente, enquanto, ao final da terceira lagoa, os 

valores foram de 363,40 e 150 mgO2/L, respectivamente, indicando a solubilização da matéria orgânica em 

suspensão. Adicionalmente, os resultados de potencial redox, oxigênio dissolvido e ácidos orgânicos 

indicaram que a primeira lagoa é anaeróbia, seguida por uma microaeróbia e uma facultativa. Amostras das 

três lagoas mostraram ausência de toxicidade em relação ao comprimento médio das raízes quando 

comparados ao controle negativo (CN). Também não houve citogenotoxicidade na entrada da lagoa 1, 

possivelmente pelos compostos tóxicos não estarem biodisponíveis. Contudo, houve um aumento 

significativo do índice mitótico (citotoxicidade) para as amostras das saídas das três lagoas, em relação a CN, 

variando de 9,85% na lagoa 1 a 11,44% na lagoa 3. Na análise da genotoxicidade, as três lagoas também 

apresentaram aumento significativo do índice de alterações cromossômicas, variando de 1,60%, na saída da 

lagoa 1 a 2,20% na lagoa 3, em relação a CN (0,62%), com destaque para a presença de micronúcleo, 

quebras, perdas e pontes cromossômicas e células poliploides. Os resultados indicam, que apesar da melhoria 

dos aspectos físico-químicos ao final do processo de tratamento da ETE Multifabril, os efluentes mantêm a 

genotoxicidade observada na saída da lagoa 1.  

Palavras-chave: estação de tratamento de esgoto; Allium cepa; genotoxicidade; e mutagênese ambiental. 

Financiamento: MAI/DAI – CNPq e Compesa (Edital CNPq Nº 12/2020, Processo: 403657/2020-2) 

 

 

 

mailto:*ana.vidal@ufpe.br


 

 

CARACTERIZAÇÃO DE NOVOS MECANISMOS DE AÇÃO E DE 

REGULAÇÃO LIGADOS A HOMÓLOGOS DE eIF4E EM Leishmania sp. 

Adriana Neuman Albuquerque Lins Moura de Brito 1,2*; Gustavo Barbosa de Lima1; Thaíse Yasmine 

Vasconcelos de Lima Cavalcanti1,2; Rômulo Murilo do Nascimento1 ; Mariana Pereira1; Ludmilla Arruda de 

Assis1; Christian Robson de Souza Reis1; Osvaldo Pompílio de-Melo-Neto1 

1Instituto Aggeu Magalhães, FIOCRUZ-PE, Av. Moraes Rego s/n, Cidade Universitária, 50740-465, Recife-

PE, Brazil;  2Programa de Pós-Graduação em Genética, Departamento de Genética, CB-UFPE, Av. da 

Engenharia S/N Cidade Universitária, 50740-600, Recife-PE, Brazil 

e-mail: adrineuman@gmail.com 

O reconhecimento do mRNA em eucariotos pela proteína eIF4E, subunidade do complexo eIF4F, é uma etapa 

chave para a tradução. Tripanossomatídeos apresentam características únicas na tradução, incluindo a presença 
de seis homólogos de eIF4E, dentre eles os EIF4E3 e EIF4E5, que participam de complexos do tipo eIF4F 

distintos. Este estudo teve como objetivo estudar em Leishmania estes homólogos de eIF4E, investigando 

modificações pós-traducionais e/ou parceiros proteicos. Para o EIF4E5, foi feita a predição de sítios de 

fosforilação e expressão ectópica em L. infantum da proteína nativa e com mutações nestes sítios preditos. Foi 
identificada uma extremidade C-terminal única no EIF4E5 de Leishmania que é alvo de fosforilação em 

resíduos específicos implicados no controle da sua atividade. Para o EIF4E3, também a partir da expressão 

ectópica em L. infantum e L. amazonensis da proteína nativa e mutantes, foi avaliado seu perfil de expressão 
em curvas de crescimento, determinada sua localização subcelular através de imunofluorescência e 

identificação de proteínas parceiras através de imunoprecipitação e espectrometria de massa. As proteínas 

LiEIF4E3 e LaEIF4E3 possuem perfis de isoformas diferentes refletindo modificações pós-traducionais 
distintas, com a quantidade de LaEIF4E3 diminuindo em fase estacionária de crescimento. Ambas as proteínas 

apresentam uma localização predominantemente citoplasmática, com uma menor localização nuclear sendo 

possível. A LiEIF4E3 nativa foi observada co-precipitando com diferentes proteínas relacionadas a tradução. 

O mesmo não foi observado com a LaEIF4E3 nativa, apenas quando esta foi mutada em um sítio predito de 
fosforilação específico de L. amazonensis, sugerindo que a fosforilação do EIF4E3 nesta espécie de 

Leishmania pode atuar inibindo sua ação na tradução. Duas RNA helicases foram detectadas preferencialmente 

associadas ao EIF4E3, sugerindo um modo de ação diferenciado ainda não caracterizado. Estes resultados 
indicam a existência de mecanismos específicos envolvendo os EIF4E3 e EIF4E5 de Leishmania, com impacto 

direto no controle da sua tradução. 
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O câncer de pulmão é uma das principais causas de morte por câncer no mundo, apresentando uma incidência 

mundial de 2,1 milhões de novos casos no ano de 2018. A exposição à fumaça do tabaco por longos períodos 

é a causa mais comum do câncer pulmonar. No entanto, entre 10 a 15% dos casos deste tipo de câncer são 

diagnosticados em pacientes não fumantes, o que levanta a possibilidade de associação com outros fatores, 

incluindo a ação de agentes virais. Recente estudo publicado pelo nosso grupo aponta a presença do 

Papilomavírus Humano (HPV), bem como atividade viral em tumores de pulmões de pacientes de 

Pernambuco. A capacidade do HPV de induzir o câncer de pulmão pode ser conferida pela ação das suas 

oncoproteínas, que induzem proliferação celular, inibem a apoptose e manipulam o sistema imune do 

hospedeiro através de diversas vias. Dentre elas, estão as vias JAK/STAT, NF-kB e FOXO4 que ao ser ativada 

por citocinas, desempenha papel importante no processo imunológico. Com base nisso, o objetivo do presente 

estudo é avaliar o microambiente tumoral de pacientes com câncer de pulmão e sua associação com o HPV. 

Para isso foi realizada análise de expressão por qRT-PCR em tumores HPV+/- dos fatores de transcrição 

relacionados às respostas imunológicas no microambiente de tumores de pulmão, além da expressão das 

proteínas do HPV. Ao menos uma das proteínas do vírus foi encontrada expressa em 66,7% dos tumores, bem 

como houve superexpressão de todos os fatores de transcrição nos tumores HPV+. Sugere-se que o 

microambiente imunológico contribua para a carcinogênese pulmonar assim como sua associação com o vírus. 

Estudos dessa natureza são relevantes por considerarem os aspectos imunológicos que podem estar envolvidos 

no desenvolvimento e estabelecimento do câncer de pulmão HPV-associado, possibilitando aplicações no 

prognóstico e conduta terapêutica voltada para os pacientes.  
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A anemia falciforme (AF) é uma doença hereditária caracterizada por um quadro hemolítico e inflamatório 

crônico. O aumento da liberação de citocinas pro-inflamatórias e a adesão celular ao endotélio vascular, 

contribuem para a oclusão de vasos na microcirculação e subsequente dano aos tecidos, culminando em dor e 

outras complicações que variam entre os pacientes. Uma importante molécula no processo de adesão celular e 

vaso-oclusão é a P-selectina. Como resultado da inflamação e hipóxia, a P-selectina exposta na superfície 

endotelial leva ao aumento da adesão de leucócitos e hemácias falcizadas, contribuindo para a vaso-oclusão. 

Dada sua importância para a AF, é provável que polimorfismos no gene que codifica a P-selectina (SELP) 

poderiam estar associados com um quadro clínico adverso nos pacientes com AF. Objetivo: Assim, o objetivo 

deste trabalho é investigar a associação de polimorfismos no gene SELP e os níveis plasmáticos da P-selectina 

solúvel (sP-selectina) e correlacionar com o quadro clínico de pacientes com AF acompanhados na Fundação 

HEMOPE. Metodologia: Serão selecionados para o estudo 300 pacientes com AF com acompanhamento 

regular maiores de 18 anos. Dos prontuários médicos serão obtidos os perfis clínicos e laboratoriais. Os 

polimorfismos do gene SELP, −1969G/A (rs1800805), G1057A Ser290Asn (rs6131) e G1980T Leu599Val 

(rs6133), serão genotipados utilizando sondas TaqMan® e a dosagem da sP-selectina será realizada pela 

técnica de ELISA. Resultados esperados: Espera-se com este trabalho identificar possíveis marcadores 

prognósticos, além de fornecer novos dados sobre a patogênese da AF. 

Palavras-chave: Anemia Falciforme; crise vaso-oclusiva; P-selectina. 
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A COVID-19 é uma doença complexa com amplo espectro de manifestações clínicas que vão desde a ausência 

de sintomas até complicações sistêmicas graves. Diferentes desfechos da doença podem ser relacionados a 

fatores como: idade, sexo, presença de morbidades e a variabilidade genética do hospedeiro. Polimorfismos 

em genes envolvidos nas vias de inflamação e coagulação têm sido relacionados aos desfechos graves da 

COVID-19. Neste estudo foi investigada a distribuição alélica e genotípica de polimorfismos de base única 

(SNPs) nos genes MTHFR (rs1801133) e ANXA2 (rs7163836 e rs7170178) e sua possível relação com a 

gravidade da COVID-19. Para isso, 312 amostras de swab nasofaríngeo foram coletadas de indivíduos 

positivos para SARS-CoV-2. Os indivíduos foram estratificados quanto a gravidade da COVID-19 em: leves, 

graves e fatais. A genotipagem foi realizada através de PCR em tempo real, utilizando sondas alelo-específicas. 

As frequências alélicas e genotípicas foram estimadas por contagem direta. Enquanto o equilíbrio de Hardy-

Weinberg (EHW) e as possíveis associações foram determinadas através do teste de X2 e o teste exato de 

Fisher, respectivamente. Entre os indivíduos com COVID-19 leve, febre e tosse foram os sintomas mais 

frequentes (>76%). Por outro lado, tosse (89,1%), baixa saturação (82,6%) e dispneia (78,3%) foram os 

sintomas mais comuns entre indivíduos com formas graves. Em relação as morbidades, doenças 

cardiovasculares e diabetes mellitus foram as mais frequentes entre os indivíduos graves e fatais. Apenas o 

polimorfismo rs7170178 em ANXA2 mostrou associação significativa (p=0,033). O genótipo AG foi 

significativamente mais frequente entre indivíduos com COVID-19 grave em comparação àqueles com formas 

leves, sugerindo uma maior susceptibilidade a mortalidade. Este SNP é frequentemente relacionado com o 

risco de AVC e trombose. Neste sentido, novos estudos envolvendo outras variantes em ANXA2 devem ser 

conduzidos em outras populações no intuito de confirmar o papel deste gene nos diferentes desfechos clínicos 

da COVID-19. 
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Introdução: O sistema imunológico desempenha um papel crítico na homeostase óssea e, 

consequentemente, na fisiopatologia da osteoporose pós-menopausa (OP). A deficiência de estrogênio induz 

a inflamação, aumentando a produção de citocinas pró-inflamatórias, como IL-1β e IL-18, que por sua vez, 

promovem a osteoclastogênese aumentando a reabsorção óssea. Nesse contexto, genes do complexo 

inflamassoma, em específico da via NLRP3, têm sido relacionados com a homeostase óssea em modelos 

celulares e animais. Sabendo disso, realizamos um estudo de associação com variantes de nucleotídeos 

únicos (SNVs) em genes da via NLRP3 do inflamassoma (NLRP3, CARD8, CASP1, IL-18 e IL-1β), para 

avaliar se polimorfismos nestes genes podem estar relacionados tanto na suscetibilidade na OP primária em 

mulheres na pós-menopausa quanto na piora do quadro clínico da doença. Metodologia: Foram genotipadas 

196 pacientes com OP e 103 controles saudáveis por meio de ensaios de reação em cadeia da polimerase 

quantitativa (qPCR) com sondas Taqman®. As análises estatísticas dos dados foram realizadas utilizando as 

ferramentas SNPstats e o software GraphPad Prism 8. Resultados: Nossos resultados mostraram uma 

associação do genótipo NLRP3 rs35829419 C/A com a diminuição da densidade mineral óssea (DMO) na 

região lombar (L1-L4) (p= 0,004), e um aumento da DMO para o genótipo IL-1β rs16944 A/A na região do 

colo femoral (p= 0,009). O genótipo IL-1β rs16944 G/G foi associado a menores níveis de fosfatase alcalina 

(p= 0,009), enquanto o genótipo IL-18 rs1946519 A/A foi associado a menores níveis séricos de vitamina D 

(p= 0,018). Além disso, os pacientes com OP apresentaram menores níveis de vitamina D e hormônio da 

paratireoide. Conclusão: Os SNVs do complexo inflamassoma NLRP3 avaliados foram associados à 

gravidade da OP, destacando a participação desses genes no metabolismo ósseo, assim como em sua 

desregulação. 
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A leishmaniose visceral (LV), uma zoonose de evolução crônica e potencialmente fatal, tem como seu agente 

etiológico no Brasil a Leishmania infantum e apresenta o cão como seu principal reservatório. O padrão-ouro 

para diagnóstico da LV ainda é a detecção direta do patógeno em material biológico, um método pouco sensível 

e invasivo. Testes sorológicos baseados na detecção de anticorpos contra antígenos de Leishmania, 

recomendados pelo Ministério da Saúde, ainda carecem de sensibilidade ou especificidade satisfatórias. 

Proteínas recombinantes, produzidas em sistema procarioto, têm surgido como alternativas eficientes na 

confecção de testes diagnósticos rápidos e baratos, porém ainda necessitam de melhoramentos. Em etapas 

preliminares a este estudo, e com base na identificação de antígenos de Leishmania imunologicamente 

relevantes, genes sintéticos foram produzidos codificando proteínas quiméricas reunindo fragmentos de 

múltiplos antígenos. Uma das proteínas, denominada Q5 e baseada em três destes antígenos, foi avaliada como 

de maior potencial no diagnóstico. Este estudo teve início com a realização de ensaios voltados a validação da 

Q5 e que confirmaram sua alta eficiência no diagnóstico, mas que também ressaltaram o potencial para 

melhorias adicionais. Um novo gene sintético foi então desenhado, baseado naquele codificante da Q5 e 

codificando fragmentos de cinco antígenos, porém otimizados a partir da seleção de epítopos de células B e T. 

Sítios de enzimas de restrição foram inseridos para facilitar a remoção de fragmentos gênicos específicos. Este 

gene foi produzido comercialmente, otimizado para expressão em Escherichia coli e clonado em vetor 

plasmidial adequado. Variantes foram então geradas, com a utilização dos sítios de enzimas de restrição, 

gerando construções codificando combinações de três, quatro ou cinco antígenos. As proteínas recombinantes 

resultantes, denominadas de Q8 e variantes, se mostraram eficientes na expressão em bactérias e estão sendo 

avaliadas quanto a sua purificação e utilização em novos ensaios de diagnóstico sorológico para a LV humana 

e canina.  
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Abordagens computacionais têm sido aplicadas no desenvolvimento racional de inibidores de proteínas virais 

durante a pandemia causada pelo SARS-CoV-2. A proteína Spike (S) vem sendo um dos principais alvos para 

a criação de medidas profiláticas de imunização e diagnóstico. Apesar dos avanços, meios alternativos para o 

tratamento contra alvos do SARS-CoV-2 ainda são necessários. Esse estudo teve como objetivo produzir 

inibidores para a proteína S do SARS-CoV-2 utilizando diferentes abordagens de desenho racional de peptídeos. 

Para tal, foram selecionadas e caracterizadas 68 sequências de Proteína de Transferência de Lipídeos (LTPs) 

no genoma de Cajanus cajan (GenBank ID: GCA_000230855.2). Estas sequências foram segmentadas em 

fragmentos de 20 aminoácidos, resultando em 3736 peptídeos curtos. Visando avaliar o potencial bioativo dos 

candidatos, os peptídeos curtos foram submetidos aos servidores CAMP e ENNAVIA para predição de 

atividade antimicrobiana e antiviral, respectivamente. Por fim, 45 peptídeos curtos apresentaram potencial 

antiviral para SARS-CoV-2 e foram não-tóxicos. A seguir, foram gerados modelos tridimensionais utilizando 

o AlphaFold. Os modelos resultaram em peptídeos majoritariamente compostos por α-hélices (n=36) e sem 

estrutura definida (n=9). Os 36 peptídeos com estrutura em α-hélices foram submetidos ao servidor 

HADDOCK para ancoragem molecular contra a subunidade RBD (Receptor Binding Domain) da proteína S. 

Ao final das predições de ancoragem, a energia de ligação dos complexos peptídeo-RBD foi avaliada quanto 

ao ΔG no PRODIGY, tendo resultado em sete complexos com ΔG menor ou igual a -10 kcal mol-1, 

selecionados para a próxima etapa. Utilizando o protocolo Motif-Grafting do Rosetta 3.0, os complexos foram 

otimizados visando o aumento de afinidade, obtendo-se cinco complexos peptídeo-RBD com ΔG de ligação 

maiores que -26 kcal mol-1. Os resultados revelaram candidatos peptídicos desenhados racionalmente que se 

mostraram promissores contra o SARS-CoV-2, além de apresentar uma metodologia computacional adequada 

para otimização de complexos peptídeo-proteína. 
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Resumo  

A trehalose 6-phosphate synthase (TPS) e trehalose 6-phosphate phosphatase (TPP) participam da biossíntese 
de trealose, cuja molécula atua como osmoprotetora frente a estresses abióticos. O pinhão-manso é uma 
oleaginosa com potencial para a produção de biocombustíveis e controle de erosão do solo. É considerada 
tolerante à seca, mas diferentes acessos podem apresentar sensibilidade à salinidade dos solos. O presente 
estudo caracterizou os genes e proteínas TPS e TPP de Jatropha curcas e avaliou a expressão in silico (RNA-
Seq) em raízes de um acesso (Jc171) após 3 h de submissão ao estresse salino (150 mM NaCl). Proteínas TPS 
e TPP foram identificadas no proteoma de J. curcas (GCF_014843425.1, NCBI), sendo as JcTPS classificadas 
em 2 Classes (I e II), tendo apresentado os domínios conservados Glyco_transf_20 e Trehalose_PPase, além 
de um domínio adicional (Hidrolase-3). Por sua vez, as JcTPP apresentaram o domínio Trehalose_PPase. Em 
uma árvore filogenética, as classes I e II de JcTPS foram agrupados em dois clados, enquanto que JcTPP 
apresentou politomia. As proteínas JcTPP e JcTPS apresentaram, respectivamente, 375-395 aa e 841-935 aa; 
massa molecular com 42,62-44,68 kDa e 95,37-105,99 kDa, e ponto isoelétrico de 8,48-9,24 e 5,77-6,63. A 
localização subcelular dessas proteínas indicou citoplasma. A estrutura gênica das JcTPS diverge nas duas 
classes, com cada classe seguindo um padrão na quantidade de éxon/íntron. Também as JcTPP seguem outro 
padrão na quantidade de éxon/íntron. Análise das regiões promotoras dos genes JcTPP e JcTPS identificou 
fatores de transcrição relacionados (HD-ZIP, SBP, DOF, bHLH, Myb-related, WRKY). Sob estresse salino, a 
expressão dos genes codificantes de proteínas JcTPS foi reprimida; e das JcTPPs, induzida. A validação desses 
resultados contribuirá para entender o potencial desses genes para o melhoramento genético, pois trealose atua 
como molécula sinalizadora, sendo importante na modulação de processos metabólicos e no desenvolvimento 
das plantas contra estresses abióticos.   
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Resumo: As MCM2-10 (manutenção de minicromossomos) são helicases atuantes na replicação eficiente do 

DNA. O feijão-caupi é uma cultura economicamente importante e por apresentar tolerância a seca é uma fonte 

de genes a ser explorada. Este estudo visou caracterizar genes MCM de V. unguiculata e avaliar transcritos 

RNA-Seq de raízes de um acesso tolerante (Pingo-de-Ouro-1-2) após 25 e 150 minutos de exposição à 

desidratação. Proteínas MCMs foram identificadas no proteoma da espécie (Phytozome), tendo por base o 

modelo oculto de Markov para a família PF00493 usando-se a ferramenta HMMER. O número de loci e de 

proteínas em espécies relacionadas variou, sendo estes respectivamente para Glycine max, V. unguiculata, V. 

radiata, V. angularis e Phaseolus vulgaris de: 15/94, 8/22, 10/55, 9/42 e 10/35. Os genes VuMCM se 

localizaram nos cromossomos um, três, seis, nove e 11. Uma classificação das MCMs foi proposta tendo por 

base sequências polipeptídicas alinhadas (ClustalX) com sequências de referência (Arabidopsis e arroz), sendo 

árvores fenéticas construídas via MEGA11. As MCMs se classificaram em 9 subfamílias (VuMCM2-9), 

possuindo domínio e motivos conservados (Walker A, Walker B e Arginine Finger). As sequências proteicas 

variaram de 682 a 930 aa; o peso molecular, entre 682 e 930 kDa, e o ponto isoéletrico, entre 5,05 e 7,90. 

Todas as MCMs de V. unguiculata foram previstas no núcleo. Os genes VuMCM2-3-7 revelaram uma estrutura 

éxon/intron conservada, em termos de números. A análise das regiões promotoras destacou interação com 

famílias de fatores de transcrição E2F4 e TCP. Por sua vez, transcritos diferencialmente expressos (FDR 

<0,05), VuMCM6.1 e 6.2, VuMCM7.1 e 7.2 foram reprimidos aos 25 e 150 min., enquanto VuMCM4 e 5 foram 

induzidos (150 min.) e VuMCM3, reprimido (150 min). Os resultados estão sendo validados e avaliados quanto 

a possível potencial em respostas a seca e uso futuro no melhoramento genético.     
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A Síndrome de Turner (ST) consiste em uma das cromossomopatias mais frequentes em humanos. A terapia
hormonal com estrogênio é recomendada em cerca de 90% das pacientes ST, para induzir a puberdade e
desenvolvimento de características sexuais femininas. O estradiol (E2) é o estrogênio mais estudado por seus
efeitos imunoregulatórios. Vários genes envolvidos com o contexto imune e inflamatório vêm sendo
relatados quanto ao risco às desordens inflamatórias na ST. Contudo, não há relatos sobre a possível
associação com o perfil de ativação do inflamassoma nesta sindrome. Dessa forma, avaliamos a influência do
17β-estradiol in vitro no perfil de expressão dos genes NLRP3 e IL-1β do inflamassoma e sua associação
com a imunoregulação em pacientes ST. O isolamento e cultura de PBMCs foi realizada em oito pacientes
ST (caso) e oito mulheres saudáveis (controle - CT) em três etapas diferentes: (1) Cultura negativa (CN) -
sem tratamento e sem estímulo; (2) Tratamento com E2 (12 hrs); (3) E2 (12hrs) + estímulo de LPS (4hrs).
Após o tempo determinado para a cultura, foi realizada a extração de RNA das amostras de todos os
indivíduos. Posteriormente foi realizado o ensaio de expressão gênica a partir de sondas fluorogênicas
TaqMan, através do ensaio qPCR. Ao compararmos os níveis de expressão de NLRP3 nas amostras CN,
observamos uma expressão gênica relativamente aumentada em ST (FC=9.87) comparada ao CT, enquanto
que a expressão de IL-1β apresentou-se diminuída em ST (FC= -1.59). Nas amostras tratadas com E2, houve
uma diminuição de NLRP3 comparada a amostra CN, mesmo permanecendo aumentada em ST (FC=2.02),
enquanto que IL-1β mostrou-se bastante diminuída neste grupo (FC= -5.00). Com relação à combinação de
células tratadas com E2 e estimuladas com LPS, tanto NLRP3 quanto IL-1β permaneceram aumentados em
ST (FC=3.49 e FC=1.58, respectivamente). Nossos dados mostram que o 17β-estradiol pode atuar na menor
ativação de genes do inflamassoma, consequentemente participando do contexto imune das pacientes ST.
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A leucemia mieloide aguda (LMA) constitui um grupo heterogêneo de doenças que afetam 

progenitores hematopoéticos. Considerando que a célula leucêmica sofre variações em seu metabolismo e o 

DNA mitocondrial (mtDNA) possui uma associação direta com vias energéticas mitocondriais, o presente 

projeto tem como objetivo avaliar a variação do número de cópias de mtDNA (mtDNAc) em pacientes adultos 

com LMA e observar o impacto das variações fisiológicas e induzidas (depleção) do mtDNAc em células 

leucêmicas frente ao tratamento in vitro com drogas indutoras de apoptose (Citarabina, Metformina, 

Metotrexato, Venetoclax). Foram incluídos 482 pacientes adultos diagnosticados em centros de referências do 

nordeste e sudeste brasileiro. O número de cópias de mtDNA foi observado por meio de qPCR. Para as análises 

in vitro, foi utilizado um RNA de interferência para o gene POLG (responsável pela replicação do mtDNA) 

em células de medula óssea e linhagens MOLM13, MV411 (com metabolismo preferencialmente fosforilativo, 

OXPHOS) e HL-60, OCI-AML3 (com metabolismo preferencialmente glicolítico). Na sequência, a taxa de 

apoptose foi determinada por citometria de fluxo utilizando Anexina V com APC. No geral, cerca de 30% dos 

pacientes com LMA apresentaram mtDNAc acima do normal (P<0.001 com limite superior dos valores dentro 

do IC de 95% de indivíduos saudáveis ≥1.63). Esse aumento foi associado com um pior desfecho clínico 

(menor sobrevida livre de doença (26%, IC de 95%: 14-39%) e maior taxa cumulativa de recaída (70%, IC 

95%: 58-82%; P<0.0001)). Com base nos dados analisados até o presente momento nos ensaios de análise 

apoptótica, nós observamos uma forte correlação entre alto mtDNAc e baixa taxa de apoptose celular 

(Coeficiente de Pearson: r=-0,75, IC95%: -0,85 a -0,58). Corroborando esses achados, a taxa de apoptose nos 

blastos após a depleção in vitro do mtDNAc foi significativamente maior comparado ao controle (P<0,001). 

Esses achados iniciais confirmam que o mtDNA pode ser associado diretamente ao prognóstico na LMA, 

indicando um potencial auxiliador na resposta a tratamento de pacientes com LMA. 
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A Síndrome Metabólica (SM) é caracterizada pela associação de patologias cardiometabólicas como 

obesidade, dislipidemia, Diabetes Mellitus tipo 2 e hipertensão. A redução nos níveis do hormônio 17β-

estradiol na pós-menopausa acarreta maior risco de desenvolver essas patologias em comparação a mulheres 

na pré-menopausa, devido à perda dos efeitos protetivos do estrógeno na manutenção da homeostase de 

lipídeos, glicose e insulina. Visto que este hormônio exerce tais funções através da ligação aos seus receptores, 

este trabalho buscou avaliar a expressão dos genes que codificam os receptores de estrógenos α e β (ESR1 e 

ESR2) em mulheres na pós-menopausa com SM versus controles saudáveis. O estudo incluiu mulheres na pós-

menopausa com SM (N=36) e sem patologias cardiometabólicas (N=7), a expressão gênica relativa foi 

realizada através da técnica RT-qPCR e a análise estatística utilizou os testes T Student e Mann-Whitney de 

acordo com a distribuição das amostras no teste de normalidade Shapiro-Wilk, em um nível de significância 

de 0,05. A expressão do gene ESR1 em mulheres com SM apresentou uma regulação negativa de -1,48 vezes 

em comparação ao controle saudável (p=0,2274), apesar da ausência de diferença estatística, é possível inferir 

que biologicamente essa redução está relacionada à perda dos efeitos protetivos da ação dos estrógenos sob o 

receptor de estrógeno α, os quais em células do sistema imune, células utilizadas neste estudo, incluem redução 

da produção de citocinas pró-inflamatórias, que normalmente possuem seus níveis aumentados na SM, e em 

demais tecidos reduzem o aumento da massa de tecido adiposo e o risco de desenvolvimento da resistência à 

insulina. Enquanto a expressão do gene ESR2 apresentou regulação positiva de 1,07 vezes (p=0,6891) na SM, 

essa também ausência de diferença estatística na expressão poderia estar relacionada biologicamente ao 

tratamento com estrógenos não influenciar na expressão do receptor de estrógeno β em células do sistema 

imune, além da ativação por agonistas desse receptor não alterar a produção de citocinas pró-inflamatórias. 
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Lúpus eritematoso sistêmico juvenil (LESj) é uma doença autoimune crônica caracterizada por um processo 

inflamatório abrupto. O complexo do inflamassoma tem sido associado ao desenvolvimento de várias 

doenças inflamatórias e autoimunes devido à alterações genéticas que ocorrem nos genes que fazem parte 

desse complexo. O presente estudo avaliou a possível associação dos polimorfismos de base única (SNPs) 

dos genes do inflamassoma NLRP1 (rs12150220) [A>T] NLRP3 (rs35829419) [C>A], NLRP3 (rs10754558) 

[C>G], CARD8 (rs2043211) [T>A], CASP1 (rs61751523) (T>C), IL18 (rs1946519) (A>C) e IL-1B (rs16944) 

[A>G] com o desenvolvimento da doença e suas manifestações clínicas em 101 pacientes do estado de 

Pernambuco, Alagoas e São Paulo e 109 controles saudáveis dos respectivos estados. A genotipagem foi 

realizada com sondas TaqMan® e as frequências foram determinadas usando o Teste de equilíbrio de Hardy-

Weinberg (HWE) e chi-quadrado. Os resultados mostraram um efeito protetor para o genótipo TT do 

CARD8 no modelo recessivo (OR=0,36, p=0,035), enquanto que o alelo A apresentou risco ao 

desenvolvimento do LESj (OR=1,6, p=0,019). Quanto as manifestações clínicas, o IL18 apresentou efeito 

protetor para os genótipos AC e CC na artrite (p=0,036) e leucopenia (p=0,042). O IL18 também foi 

associado ao SLICC (p=0,032). Por ser uma citocina inflamatória, a IL18 participa da ativação das células 

imunes e o pode contribuir na exacerbação inflamatória observada na doença. Quanto ao CARD8, sabe-se 

que está envolvido no desencadeamento de processos inflamatórios e da apoptose por auxiliar na ativação da 

caspase-1, na maturação e liberação da proteína precursora de IL-1b e IL-18. Estudos apontaram que o 

polimorfismo rs2043211 nesse gene pode contribuir para a hiperativação do inflamassoma NLRP3. Nosso 

estudo evidenciou a associação de polimorfismos nos genes CARD8 e IL18 com o desenvolvimento e as 

manifestações clínicas no LESj na população estudada. 
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A anemia falciforme (AF) é uma doença decorrente da presença da hemoglobina S, que se polimeriza causando 

a falcização das hemácias. A doença é caracterizada por quadro hemolítico e inflamatório crônico e grande 

variabilidade clínica. O inflamassoma NLRP3 é um complexo proteico que, quando ativado, leva à liberação 

das citocinas pró-inflamatórias IL-1β e IL-18. Foi apontado que produtos da hemólise promovem fortemente 

a ativação do NLRP3 em macrófagos e consequentemente ativação contínua da adesão de neutrófilos, 

plaquetas e células endoteliais; culminando, por fim, em episódios de vasoclusão, seguido por isquemia e 

infarto em vários tecidos. É provável que polimorfismos no gene NLRP3 possam estar associados à 

variabilidade clínica na AF. Assim, o objetivo deste trabalho é investigar a associação de polimorfismos no 

gene NLRP3 e a quantificação de IL-1β e IL-18 com complicações clínicas de pacientes com AF 

acompanhados pelo HEMOPE. Este é um estudo de coorte retrospectivo com comparação interna entre grupos. 

Foram selecionados os SNPs rs10754558 e rs4612666. Como resultados preliminares, 461 pacientes foram 

genotipados por qPCR utilizando sondas TaqMan®. Desses, 249 (54%) foram do sexo feminino e 212 (46%) 

do sexo masculino. A mediana de idade foi de 33 anos (variação: 18 a 66 anos). As frequências alélicas e 

genotípicas foram: rs10754558 C=0,65, G=0,35 e CC 187 (40,6%), CG 224 (48,6%), GG 50 (10,8%) e 

rs4612666 C=0,64, T=0,36 e CC 177 (38,4%), CT 233 (50,5%), TT 5 (11,1%). De acordo com o modelo de 

associação codominante, o SNP rs10754558 mostrou associação com dactilite (p=0,027), processo 

inflamatório em mãos e pés acompanhado de calor e edema doloroso. O SNP rs4612666 não demonstrou 

associação. Portanto, estes dados preliminares sugerem associação de variantes em NLRP3 com complicações 

da AF. Dessa forma, análises posteriores ainda são necessárias para esclarecer essas associações e outras 

contribuições do NLRP3 na fisiopatologia da AF. 
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A síndrome de Down (SD) é a cromossomopatia mais prevalente em recém-nascidos, com uma 

incidência de 1:800 nascidos vivos, e a causa genética mais comum de deficiência intelectual e de 
desenvolvimento, sendo resultado, em 95% dos casos, da falha da segregação cromossômica normal durante 

a meiose. O cariótipo mais prevalente é a trissomia livre; 2-4% dos casos de SD são causados por mosaicismo 

e 1-3% pode ocorrer de rearranjos cromossômicos. A SD está associada a um grau de comprometimento 
mental, características fenotípicas e um padrão complexo de desregulação imunológica. Os indivíduos com 

SD têm um risco aumentado de desenvolver doenças inflamatórias, infecciosas e autoimunes, representando 

um impacto na sua qualidade e expectativa de vida. Contudo, o mecanismo subjacente relacionado ao 
desenvolvimento dessas condições clínicas ainda não está bem compreendido. O objetivo deste trabalho é 

investigar associações entre polimorfismos dos genes NLRP1, NLRP3, PTPN22, CTLA-4 e VDR com a 

susceptibilidade ao desenvolvimento de doenças autoimunes/inflamatórias e o perfil de expressão de 

marcadores moleculares do inflamassoma nos indivíduos com SD. Até o presente momento, temos 57 
indivíduos com SD, dos quais 44 estão com o cariótipo definido e 12 estão em análise. O ensaio de expressão 

gênica foi iniciado para os genes NLRP1 e NLRP3. O teste de gene de referência apontou três bons candidatos, 

os genes GAPDH, EF1A e HSP90, e os experimentos serão retomados quando completarmos o grupo controle 
(faltam seis voluntários para o controle). A partir da análise de polimorfismos e expressão  desses genes 

atuantes no sistema imune inato e adaptativo, será possível um melhor entendimento do papel desempenhado 

por eles na susceptibilidade ao desenvolvimento dessas condições clínicas. Diante desse quadro, a definição 
de futuras estratégias terapêuticas em busca de tratamentos mais eficazes poderá ser traçada. 
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A hidradenite supurativa (HS), também conhecida como acne inversa, é uma doença dermatológica crônica, 

caracterizada pelo aparecimento de nódulos, pústulas e fístulas em regiões ricas em glândulas apócrinas, como 

como axilas, mamas, virilhas e nádegas. É uma condição subdiagnosticada, que causa severos danos à 

qualidade de vida do paciente e possui um longo intervalo desde o aparecimento dos sintomas até seu 

diagnóstico. A patogênese da HS ainda não foi completamente elucidada e maiores estudos são necessários 

para identificar os mecanismos de ação da doença. O objetivo deste trabalho consiste em coletar amostras 

públicas de transcriptoma de pele de pacientes com HS, realizar uma meta-análise e elencar os principais genes 

diferencialmente expressos (DEGs) envolvidos na patogênese da doença. Desta forma, foi realizada uma coleta 

de dados utilizando amostras públicas de transcriptoma de pele presentes no Sequence Read Archive (SRA) e 

Gene Expression Omnibus (GEO), onde foram selecionadas 51 amostras lesionais e 30 amostras controle 

provenientes de três estudos. As amostras passaram por análise bioinformática independente para obtenção 

dos DEGs, que foram integrados usando o pacote RankProd para o software R. Como resultado, foram obtidos 

6.445 genes diferencialmente expressos, dos quais 3.628 DEGs possuíam false rate discovery (FDR) < 0,05 e 

log2(FC) > 1. Destes, 1.699 foram regulados positivamente e 1.929 foram regulados negativamente. Genes 

como DEFB4A/B, TCN, MMP1 e MMP3 apareceram no topo do ranking para genes regulados positivamente, 

que são relacionados ao sistema imune e estrutura da pele. Por outro lado, genes como THRSP, AWAT2, 

DCD, UGT3A2 e WIF1, que são associados ao metabolismo energético e à função de barreira da pele, 

apareceram no topo do ranking de genes regulados negativamente. Os achados são compatíveis com os três 

estudos, que endossam a tríade da HS composta por inflamação suprarregulada, diferenciação epitelial alterada 

e sinalização do metabolismo desregulado. 
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O acidente vascular cerebral (AVC) é uma complicação da anemia falciforme (AF), doença genética mais 

comum no mundo, relacionada com alta morbidade e mortalidade. Atualmente, a única ferramenta disponível 

para rastrear o risco de AVC em crianças com AF é o Doppler Transcraniano (DTC). Apesar de suas vantagens, 

a técnica apresenta algumas limitações que restringem sua capacidade de identificação precoce de pacientes 

em maior risco. Vários estudos sugerem que alterações em genes não relacionados com a mutação primária da 

AF possam modular o quadro clínico dos pacientes, contribuindo para o desenvolvimento do AVC. Este 

trabalho propõe-se  investigar polimorfismos em genes cujas proteínas são importantes na fisiopatologia da 

AF, associados ao risco do desenvolvimento do AVC. Os polimorfismos selecionados são ANXA2 

(rs11853426), TEK (rs489347), TGFBR3 (rs284875), ADCY9 (rs2238432), ENPP1 (rs1044498) e a deleção 

da alfa talassemia(-α3.7Kb). Foram selecionados para o estudo 400 pacientes com AF menores de 20 anos com 

acompanhamento regular na Fundação HEMOPE. Os perfis clínicos e laboratoriais foram extraídos dos 

prontuários clínicos. Os polimorfismos selecionados foram genotipados utilizando PCR em tempo real por 

discriminação alélica. A identificação dessas variantes pode, em conjunto com o DTC, trazer maior acurácia 

na  identificação dos pacientes pediátricos, portadores de AF com maior risco de AVC, para que se possa 

adotar medidas de prevenção contra essa grave complicação.  

 

Palavras-chave: anemia falciforme; acidente vascular cerebral; doppler transcraniano, polimorfismo. 

Financiamento: Este trabalho foi financiado pelo Conselho Nacional de Desenvolvimento Científico e 

Tecnológico (CNPq, no 483714/2013-5). 



 

ATIVIDADES BIOLÓGICAS DE DUAS PLANTAS  MEDICINAIS: 

Commiphora leptophloeos E Anadenanthera colubrina var. cebil  

José Rafael da Silva Araujo1; Rafael de Felício2; Camila Marinho da Silva1, Palloma Lima Oliveira1, Silvany 

de Sousa Araújo (in memoriam)1, Paulo Henrique Valença Nunes1, Laís Roberta Deroldo Sommaggio3, 

Adriana Fabiana Correa da Silva3, Bruno Oliveira de Veras4, Erwelly Barros de Oliveira5, Jaciana dos Santos 

Aguiar5, Maria Aparecida Marin Morales3, Daniela Barretto Barbosa Trivella2; Márcia Vanusa da Silva4; 

Ana Maria Benko-Iseppon1; Ana Christina Brasileiro-Vidal1* 

1 Departamento de Genética, Universidade Federal de Pernambuco, Recife, PE 50670-901, Brasil; 2 Centro 

Nacional de Pesquisa em Energia e Materiais, Campinas, SP 13083-100, Brasil; 3 Departamento de Biologia, 

Universidade Estadual Paulista, Rio Claro, SP 13506-752, Brasil; 4 Departamento de Bioquímica, 

Universidade Federal de Pernambuco, Recife, PE 50670-901, Brasil; 5  Departamento de Antibióticos, 

Universidade Federal de Pernambuco, Recife, PE 50670-901, Brasil 

e-mail: ana.vidal@ufpe.br 

As plantas medicinais têm sido utilizadas por diferentes comunidades tradicionais de forma empírica, sendo 

necessários testes científicos que confirmem a eficácia das atividades biológicas e suas propriedades tóxicas. 

O presente trabalho visou avaliar os potenciais antioxidante, citogenotóxico, mutagênico e antigenotóxico de 

extratos aquosos das cascas de Commiphora leptophloeos e de Anadenanthera colubrina var. cebil. 

Adicionalmente, o perfil fitoquímico foi realizado por CLAE/EM - redes moleculares para C. leptophloeos. A 

extração aquosa foi realizada por decocção das cascas seguida por liofilização para ambas as espécies. Para 

avaliar o potencial antioxidante, foram utilizados os testes DPPH, ABTS, fosfomolibdênio e poder redutor em 

8 concentrações (0,7839 a 100 μg/mL). Os valores de CE50 variaram de 5,43 a 35,20 μg/mL para C. 

leptophloeos e de 4,45 a 42,15 μg/mL para A. colubrina var. cebil. Células de fibroblastos de murinos (L929) 

foram empregadas para avaliar a citoxicicidade, genotoxicidade e antigenotoxicidade. Na avaliação da 

citotoxicidade, nenhuma das 13 concentrações (1,56 a 6400 μg/mL) alterou a viabilidade celular para os 

extratos de ambas as espécies. Adicionalmente, nenhuma das concentrações (6,25, 25, 100 e 400 μg/mL) 

apresentou genotoxicidade para ambas as espécies. Com relação à antigenotoxicidade, apenas as cascas de A. 

colubrina var. cebil foram avaliadas (200 μg/mL), observando-se ausência de antigenotoxicidade contra o 

metil metanossulfonato. A mutagenicidade foi avaliada pelo teste de mutação reversa usando duas cepas 

Salmonella typhimurium. Nenhuma das concentrações (6,25; 25; 100; 400 e 1600 μg/placa) para ambas as 

cepas induziu aumento de revertentes causando mutagenicidade. Na avaliação fitoquímica para C. 

leptophloeos, a classe dos flavonoides foi a mais abundante, provavelmente contribuindo para os resultados 

observados, com destaque para ent-epicatequina-(4alpha->8)-epicatequina. Dessa forma, sugere-se que o 

extrato aquoso das cascas de C. leptophloeos e de A. colubrina var. cebil apresentam potencial antioxidante 

promissor com ausência de citogenotoxicidade e de mutagenicidade para os testes realizados. 
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A associação entre plantas e fungos micorrízicos arbusculares (FMAs), contribui para a obtenção de água e 

nutrientes favorecendo um maior desenvolvimento em comparação as plantas não-colonizadas. Além disso, 

esta simbiose contribui para mitigar os efeitos deletérios dos estresses bióticos e abióticos. Dentre estes 

estresses, destaca-se o déficit hídrico responsável pela maioria das perdas e redução da produtividade da cana-

de-açúcar, uma das principais fontes de açúcar e etanol do mundo. Portanto, o objetivo deste trabalho foi 

avaliar as alterações fisiológicas, morfométricas e proteômica de plantas colonizadas por FMAs submetidas 

ao déficit hídrico. Variedades de cana-de-açúcar (RB867515 e RB041443) foram propagadas em vasos 

contendo ou não esporos de Dentiscutata heterogama (FMADH) ou Claroideoglomus etunicatum (FMACG). 

Após quatro meses de inoculação, os vasos foram submetidos ao déficit hídrico por sete dias.  Em seguida, foi 

retomada a hidratação. Foram realizadas medidas morfométricas e a coleta das raízes para a análise fisiológica 

e proteômica do tipo label-free. Os dados obtidos evidenciaram que associação entre o FMADH com a var. 

RB867515 foi mais eficiente, pois promoveu alterações nas medidas morfométricas, maior taxa de colonização 

e melhores respostas fisiológicas em relação ao déficit hídrico. Desta forma, foi realizada a análise do proteoma 

das raízes da var. RB867515 inoculadas ou não pelo FMADH em resposta ao déficit hídrico. Foram 

identificadas 29 proteínas diferencialmente acumuladas, sendo 5 da condição não-inoculada e 24 da condição 

inoculada. As proteínas identificadas na condição colonizada estão associadas a mecanismos de resposta ao 

estresse como crescimento radicular, lignificação, produção de hormônios. Dentre as proteínas identificadas, 

destacam-se a GDH-NADP envolvida com o metabolismo do nitrogênio, no qual seu maior acúmulo pode 

estar relacionado ao aumento do potencial hídrico conferindo maior tolerância ao estresse. Portanto, os 

resultados obtidos podem contribuir para elucidar os mecanismos de interação de cana-de-açúcar com FMAs 

e de tolerância ao déficit hídrico. 
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Pacientes positivos para COVID-19 apresentam alta variabilidade no quadro clínico, podendo apresentar desde 
quadro assintomático até quadros mais graves, chegando ao óbito. Diversos fatores como idade, comorbidades 
ou mesmo suscetibilidade genética do indivíduo podem contribuir com o agravamento do quadro clínico, sendo 
assim é de extrema importância analisar, entre outros fatores, as variações genéticas dos pacientes afetados, a 
fim de obter um maior entendimento acerca do avanço patogênico e da resposta imunológica. O presente estudo 
teve como objetivo realizar um levantamento de variantes genéticas relacionadas à progressão de pacientes 
com COVID-19 à óbito. Foram coletadas 99 amostras sanguíneas de pacientes positivos para COVID-19 
advindas do Hospital das Clínicas (Recife, PE) e do Hospital Mestre Vitalino (Caruaru, PE). Foi feita a 
extração de DNA e sequenciamento completo do exoma. A chamada de variante foi realizada com o software 
GATK. Em seguida, a análise de associação foi realizada com a biblioteca eSeq do software R. Foi possível 
observar 6.946 variantes com expressão significativa (p-ajustado < 0,01) entre os dois grupos estudados, sendo 
960 variantes super-expressas (FoldChange > 2) e 557 sub-expressas (FoldChange < -2). Entre os SNPs super-
expressos destacam-se rs4719553, rs73938622 e rs36217730, relacionados, respectivamente, aos genes 
BRAT1, LILRB2 e HLA-DRB1. Acredita-se que BRAT1 codifica uma proteína envolvida na via de resposta 
celular a danos ao DNA, enquanto que LILRB2 e HLA-DRB1 desempenham papeis diretamente no sistema 
imunológico, este último com estudos que já demonstram associação entre alguns polimorfismos de HLA-
DRB1 e COVID-19 grave. Portanto, sugere-se que os SNPs apresentados podem estar relacionados ao efeito 
patogênico do SARS-CoV-2 no organismo, entretanto, salientamos a necessidade de maiores estudos 
associativos.  
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Resumo: Devido à atividade antimicrobiana de amplo espectro, os peptídeos antimicrobianos (AMPs)
vegetais tornaram-se alvos na pesquisa por novos fármacos. Nesse contexto, a planta Cannabis sativa, em
virtude de suas propriedades terapêuticas na medicina natural, é atrativo à prospecção de AMPs, sendo
objetivo deste trabalho caracterizar e validar as atividades e propriedades de seus peptídeos, em especial as
antivirais, devido ao contexto pandêmico do novo coronavírus. Assim, AMPs provenientes da Cannabis
sativa foram prospectados na base de dados NCBI, e foram analisados, processados e curados pelas diversas
ferramentas de Bioinformática, como rps-BLAST, Multiple Sequence Alignment (MSA), SignalP 5.0,
Biopython, etc. É válido elucidar que os AMPs curados possuem um padrão de resíduos Cys conservados,
58,8% pertencem à família Snakin/GASA (Pfam 02704), e as propriedades físico-químicas condizem com o
observado na literatura, correspondendo, em valores médios, à: I) peso molecular de 9088,09 g/mol, II) gravy
de -0,46, III) ponto isoelétrico em 9, IV) índice de instabilidade de 49,65 e V) carga de 7,25. Ademais, foram
preditas, com confiança média (pLDDT 0-100) de 87.6, as estruturas tridimensionais dos peptídeos
processados por meio da ferramenta de modelagem ColabFold. Subsequentemente, AMPs foram
selecionados após análise e validação da qualidade e confiabilidade de suas estruturas para a realização do
docking molecular contra a protease principal (Mpro) do SARS-CoV-2, a qual permite a replicação viral. O
docking foi realizado nas ferramentas ClusPro, HADDOCK 2.4 e HDOCK, e foram identificados baixos
valores de energia para as ferramentas avaliadas em comparação com outras moléculas utilizadas na
literatura. Logo, a partir dos resultados supracitados, evidencia-se a possibilidade de peptídeos de Cannabis
sativa atuarem diretamente inibindo a replicação de SARS-CoV-2. Finalmente, todos os dados dos AMPs
curados foram disponibilizados no banco de dados PlantAMP.
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