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1 INTRODUÇÃO

Recentemente, vias de ciclo celular, reposta de dano ao DNA e apoptose
foram usadas para descrever um modelo associado a um mecanismo comum e os
genes envolvidos na barreira de tecidos pré-câncer [1]. Entretanto, o comportamento
de vias associadas ao sistema imunológico em relação ao desenvolvimento do
câncer não tem sido caracterizado [2]. Este estudo tem como objetivo investigar a
influência do sistema imunológico em diferentes estágios de câncer cervical.

2 REFERENCIAL TEÓRICO

Os mecanismos de manutenção do genoma (GMM) são importantes para
manter a estabilidade genética na célula, mas em caso de disfunções deste
mecanismo, podem desencadear processos de displasia e, então, em alguns casos,
inicializar o processo de formação do tumor maligno [3]. Em casos de disfunções
relacionadas aos GMM, o sistema imunológico pode desempenhar funções com
objetivo de eliminar células com instabilidade em seu material [4].

3 PROCEDIMENTO METODOLÓGICO

Este estudo considerou 23 vias do sistema imunológico. O estudo foi
desenvolvido usando dados obtidos através da técnica de microarranjo e disponíveis
pelo banco de dados Gene Expression Omnibus (GEO) [1]. Analisou-se um grupo de
dados identificado como GSE63514, que continha 28 amostras de microarranjo de
tecidos com câncer cervical, 24 amostras de tecido cervical normal (controle) e 76
amostras de tecidos com neoplasia intraepitelial cervical de grau I, II e III. Alterações
das vias associadas ao sistema imunológico foram determinadas através do
software GEO2R e a estatística t-Student foi usada para medir o nível de
significância da diferença entre doença e controle [5]. Todas as vias foram extraídas
do banco de dados NCI Pathway e analisadas através do software Viacomplex [1].



4 RESULTADOS e DISCUSSÃO

Os resultados obtidos mostraram alterações nas vias MHC- classe I e sistema
imunológico adaptativo associadas aos tecidos com câncer. Em relação às amostras
com neoplasia intraepitelial cervical, foram observadas mudança de expressão nas
vias antígeno CD69 e antígenos MHC-classe II, considerando-se os diferentes graus
de agressividade.

5 CONSIDERAÇÕES FINAIS

Os resultados obtidos neste estudo são importantes para compreensão da
dinâmica de transição pré-cancer para câncer considerando-se o desempenho do
sistema imunológico nesses diferentes estágios da doença. Em uma segunda etapa
do trabalho é previsto a ampliação da pesquisa considerando-se a expressão
individual dos genes que constituem as vias do sistema imunológico.
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