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Apresentacao

O Congresso de Genética Médica do Delta do Parnaiba
(CONGENMDelta), realizado nos dias 20, 21 e 22 de marg¢o de 2025,
constituiu o primeiro evento cientifico da area promovido pela
Universidade Federal do Delta do Parnaiba (UFDPar) e na regidao da
Planicie Litoranea piauiense. Com carater multidisciplinar, o congresso reuniu
profissionais, pesquisadores e estudantes de diferentes areas da saude como:
Medicina, Biomedicina, Biologia, Fisioterapia e Psicologia, com o objetivo de
fomentar a integracao de saberes, a atualizagao cientifica e a formacao
critica voltada a genética aplicada a pratica clinica e laboratorial.

A programacdo contemplou palestras, minicursos, apresentac8es culturais e
exposicdes de trabalhos cientificos, promovendo espacos de dialogo e troca
de experiéncias entre a comunidade académica e a sociedade. Nesse
contexto, destacou-se a relevancia da genética e da genbmica como
ferramentas essenciais para a compreensao da fisiopatologia das condi¢des
genéticas, para o diagnostico de doengas constitucionais e para o
planejamento de condutas terapéuticas, evidenciando sua importancia na
qualificacao do cuidado em saude.

Considerando o expressivo contingente populacional da regido e a
crescente demanda por profissionais capacitados para lidar com condi¢es de
base genética, o evento buscou suprir a necessidade de iniciativas cientificas
regionais que estimulem a educacdao continuada, a pesquisa e a extensao
universitaria. Ademais, a aproximacdo com institui¢des sociais e organizacdes
parceiras, como a APAE, reforcou o compromisso com a inclusdo, a
disseminacdo do conhecimento e a reducdo de estigmas relacionados as
doencas genéticas e raras.

Os presentes anais relnem os trabalhos apresentados durante o congresso
e registram a producdo cientifica compartilhada ao longo do evento,
consolidando-se como instrumento de divulgacdo do conhecimento,
valorizacdo da pesquisa regional e incentivo a formacdo de recursos humanos
comprometidos com a genética médica e com a promog¢ao da saude.




Mensagem dos
Idealizadores

E com imensa satisfacdo e um profundo sentimento de realizacdo que nos
dirigimos a vocés através destas palavras. Como idealizadores do | Congresso
de Genética Médica do Delta do Parnaiba (CONGENMDelta), sentimos um
orgulho imensuravel ao ver um sonho, semeado em longas conversas e muito
planejamento, florescer e se concretizar de forma tdo grandiosa. Quando
concebemos este evento, nosso maior desejo era criar um marco para a
Genética Médica em nossa regido, um espaco de vanguarda para a
disseminacdo do conhecimento e o fortalecimento da ciéncia na Planicie
Litoranea piauiense. Queriamos conectar mentes brilhantes, inspirar jovens
talentos e, acima de tudo, reforcar a importancia da genética como pilar
fundamental para o futuro da saude.

Ao olharmos para tras, para os dias 20, 21 e 22 de marco de 2025, vemos
muito mais do que uma programacao bem-sucedida. Vemos um auditério
vibrante, corredores repletos de didlogos e a energia contagiante de
estudantes, pesquisadores e profissionais de diversas areas, unidos por um
propésito comum. Cada palestra, cada minicurso e cada trabalho
apresentado foi uma peca essencial na construcdo de uma ponte sélida entre
a academia e a pratica clinica, entre a pesquisa de ponta e o cuidado
humanizado ao paciente. Este congresso nasceu da conviccdo de que a
UFDPar, nossa casa, tem o potencial e a responsabilidade de liderar iniciativas
que transformam a realidade local. A parceria com instituicdes como a APAE e
o engajamento da comunidade reforcaram nosso compromisso social,
lembrando-nos que a ciéncia sé atinge seu pleno valor quando serve a
sociedade, promove a inclusdo e combate o estigma.

Os anais que vocés tém em maos sao o registro perene dessa jornada. Eles
ndo apenas compilam a valiosa producdo cientifica compartilhada, mas
também simbolizam o espirito de colabora¢do e a exceléncia que nortearam
nosso encontro. Que estas paginas sirvam como fonte de inspira¢ao, consulta
e, principalmente, como um convite para que continuemos a trilhar juntos o
fascinante caminho da genética. Agradecemos a cada um de vocés
palestrantes, participantes, organizadores e voluntarios, por acreditarem
neste projeto e por darem vida ao CONGENMDelta. Este evento nao foi
apenas nosso; foi de todos nos.

Que este seja o primeiro de muitos capitulos de uma longa e frutifera
histéria.
Com gratidao e entusiasmo,

g
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Equipe do | CONGENMDelta
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Congresso de
#Hl Genética Médica
do Delta do Parnaiba

AREA TEMATICA: ONCOLOGIA

A IMPORTANCIA DOS BIOMARCADORES NA DETECCAO PRECOCE
DO CANCER DE MAMA: UMA REVISAO INTEGRATIVA.

Laiza Tailane Santana de Castro'; Rikelly Martins dos Reis '; Nayane Siqueira Oliveira '; Bianca Sailan
Custodio Ferreira ]; Nikaely Brandio Barbosa' ;Jairla Machado Lopes 1; Fibio José Nascimento Motta®
'Graduando em Biomedicina pela Universidade Federal do Delta do Pamaiba - UFDPar, PL Brasil:
"Docente orientador do Curso de Biomedicina da UFDPar, P1, Brasil.

Modalidade de apresentacio: Comunicagio Oral.

E-mail: laizacastro@ufdpar.edu.br

Introdugio: O cincer de mama € o tipo mais prevalente entre mulheres, com uma taxa de
mcidéncia de 41,89 casos por 100.000 mulheres no Brasil, representando um desafio para a saide
publica. A deteccao precoce é essencial, pois estd associada a melhores progndsticos e maior
sucesso no tratamento. Os biomarcadores, que refletem alteragoes moleculares no organismo, sao
uma abordagem promissora, permitindo diagnosticos precoces e personalizados. No entanto, a
implementacao clinica desses biomarcadores enfrenta desafios, como a padronizagio dos métodos e
a validagdo cientifica de sua eficacia. Objetivo: O objetivo deste estudo é analisar a relevancia dos
biomarcadores na detec¢do precoce do cincer de mama, focando em sua eficacia e aplicabilidade
climica. Métodos: A pesquisa ¢ uma revisio infegrativa descritiva retrospectiva sobre o papel dos
biomarcadores na deteccdo precoce do cancer de mama, realizada nas bases SciElo e PubMed em
2025. Utilizou-se a estratégia PICo, definindo a populagdo como individuos com cancer de mama, o
fenémeno de interesse como biomarcadores, e o contexto como a deteccio precoce. Foram
realizadas buscas com descritores como "biomarcador”, "deteccdo precoce de cancer" e "cancer de
mama", entre 2019 e 2025. Enconfraram-se 418 artigos na SciElo e 18 na PubMed, com critérios de
inclusao como disponibilidade do artigo na integra e foco na relagao entre biomarcadores e detecgao
precoce do cancer de mama. Resultados ou Analise Critica: Apods a aplicacao dos critérios de
inclusio e exclusdo, foram selecionados 19 artigos para leitura completa, com o objetivo de
verificar se atendiam a questdo norteadora. A amostra final consistiu em 18 estudos, os quais foram
organizados em um Quadro de Caracterizagao, contendo: identificagio do estudo, autores, ano de
publicagdo, populacao da pesquisa, critérios de inclusdo e exclusao, além dos principais resultados e
conclusoes, Conclusio: A analise realizada confirma a relevancia dos biomarcadores na detecgao
precoce do cancer de mama, evidenciando sua eficacia em aprimorar o diagnostico e possibilitar
intervencoes mais assertivas. Os estudos revisados demonstraram que, embora existam desafios
para a implementacgio clinica, como a necessidade de padronizacio e validacdo, os biomarcadores
representam uma abordagem promissora para a personalizagio do cuidado e a melhoria dos
desfechos terapéuticos. Dessa forma, a pesquisa reforga a importancia de continuar investindo em
estratégias que viabilizem a aplicagao clinica desses biomarcadores, impulsionando avancos na
detecgao precoce e no tratamento do cancer de mama.

Palavras-chave: Biomarcadores; Diagnostico; Cancer.
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Introdugio: O estudo dos Micro Rnas tem ganhado enfoque nos ultimos anos, em especial apos o
Prémio Nobel de Medicina laurear dois pesquisadores que estudavam a funcionalidade dessas
moléculas. Com efeito, os micromas sio pequenas moléculas nio codificantes de Acido Ribonucleico
que contem de 17 a 25 nucleotideos, atuando como reguladores da expressdo génica e, com 1sso, sdo
responsaveis por algumas condigoes fisiologicas e patologicas. Devido a sua estabilidade em fluidos
biologicos e sua capacidade de refletir alteracées moleculares associadas a progressdo tumoral, os
miRNAs emergem como ferramentas promissoras na Oncologia. Com isso, estuda-se o seu potencial
como biomarcadores de diversos tipos de canceres, incluindo o cancer de mama. Objetivo: O
objetivo dessa revisao bibliografica € entender os mecanismos de regulagao do microrna e como estes
podem funcionar como biomarcadores no cancer de mama. Métodos: Fez-se wma busca criteriosa
nos bancos de dados PubMed, Scopus e Scielo, utilizando-se as palavras “microma”, “breast cancer”
e “biomarkers”. Separou-se 10 artigos mais relevantes acerca dessa tematica. Apos crivo, separou-se
0s 5 artigos considerados mais promissores sobre o tema e foi feita a revisdo bibliografica. Resultados
ou Analise Critica: nuRNA sido micromoléculas ndo codificantes de RNA, que contém cerca de 17
a 25 nucleotideos. Sua composigdo estavel, em especial frente a enzimas como a RNAse, juntamente
com sua elevada especificidade tecidual e sistémica, possibilita que possa ser encontrado no sangue
e em fluidos corporais. Além disso, sua expressao anomala em diversos tipos de tumores, oporfuniza
sua utilizagao como biomarcadores diagndsticos e progndsticos de doengas como o cancer, bem como
a predicao de sua terapia. Outrossim, os miRNA circulante, espécie de micro RNA que circulam em
fluidos biologicos, permite a comunicag¢ao celula-célula, que desempenha papel fundamental na
progressdo de doengas. Nesse cenario, perfis decorrentes tém sido observados na progressao e
desenvolvimento do cancer de mama, além disso, alguns dados levantados apontam que os miRNAs
atuam como moduladores da expressido genética no C.A, o que os deixam como candidatos a
biomarcadores. Dessa forma, o miRNA-21 que, além de funcionar como biomarcador de diagnostico,
possui também um valor prognostico, uma vez que sua alta expressao esta relacionada com o maior
risco de recorréncia em pacientes com CA de mama. Conclusao: Conclui-se que a sua presenga no
sangue e em fluidos biologicos, bem como sua especificidade, permite que possam ser tidos como
biomarcadores. Nesse sentido, no cancer de mama, a expressdo anomala de miRNAs, evidencia seu
papel na progressao tumoral e na regulagdo da expressdo génica, o que revela a possibilidade de té-
los como biomarcadores.

Palavras-chave: MicroRna; Biomarcadores; Cancer de Mama.
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Introducio: Malformacdo congénita, também conhecida como anomalia congenita ou doenga
congénita, € wna alteragdo estrutural ou funcional que ocome no feto durante a gestagao, sendo
possivel serem identificadas no pré-natal, ao nascer, ou mais tardiamente na infancia. Segundo dados
do Ministério da Salide disposto no Sistema de Informagdo sobre Mortalidade (SIM), dos 31.856
casos de obito infantil registrados no Brasil em 2021, aproximadamente 23,22% estao relacionados
ao capitulo XVII do CID-10 que dispoe sobre malformacoes congénitas, deformidades e anomalias
cromossomicas. No Piaui os niimeros sao concordantes, uma vez que apresenta os mesmos 23,22%
dos obitos infantis em 2021 relacionados a algum tipo de malformacdo congenita disposta no CID-
10. O peso estatistico das anomalias congénitas, associado & etiologia ainda pouco conhecida,
demonstra a necessidade de maiores investigagoes. Estima-se que por volta de 50% das anomalias
congénitas poderiam ser prevenidas mediante simples medidas. Estas medidas sao tanto de cunho
mdividual, quanto coletivo. Objetivo: O presente estudo tem como objetivo investigar o perfil de
prevaléncia e os fatores associados aos obitos fetais e infantis por anomalias congénitas no municipio
de Pamnaiba - PI, no periodo de 2018 a 2023. Meétodos: O presente trabalho constitui uma pesquisa
experimental quantitativa, descritiva, transversal, permitindo o levantamento sinultaneo dos casos,
das variaveis envolvidas e associagdo destas, avaliando os dados retrospectiva e prospectivamente. O
levantamento das informacgdes sobre mortalidade deste trabalho foi através de dados secundarios do
Sistema de Informagoes de Mortalidade (SIM), disponibilizado pela Secretaria de Saide de Parnaiba
- PI e divididos em classes de acordo com o CID descrito na Selegao da Causa Basica na Declaragao
de Obito (DO). Sendo essas: Sistema neurologico, Sistema cardiovascular, Sistema
musculoesquelético, Sistema urogenital, Sistema pulmonar, Aparelho digestivo e orofacial,
Sindromes e Anomalias mmiltiplas. Investigando a relagao de varidaveis como: idade dos pais, idade
gestacional, niumero de gestagoes, existéncia de abortos espontaneos e/ou induzidos, outros filhos
com malformagdes congénitas e na familia, historia de natimortos, morte em relagio ao parto,
escolaridade da mae, etnia da mae, tipo de gravidez, tipo de parto, sexo do recém-nascido, Apgar 5°
nunuto, etma do recém-nascido e peso ao nascer. Resultados ou Analise Critica: No periodo de
2018 a 2023, ocorreram 57 obitos relatados no municipio de Parnaiba - PI, proveniente de anomalias
congénitas, conforme o capitulo XVII da CID 10, dentro destes a maioria com morte depois do parto,
etnia preta do recém nascido e escolaridade da mae até o fundamental II. A subnotificagdo e
inabilidade de identificacdo de malformagoes congénitas nas unidades de saide devem ser
consideradas neste mimero. Por tal motivo, foram também contabilizados os casos de Morte Fetal de



Causa Nao Especificada (CID - P95), totalizando 31 casos no mesmo periodo. Conclusao: Em suma,
conclui-se que o estudo e a divulgacéo de dados relacionados as malformagdes congénitas € de maior
importancia, tanto no municipio de Parnaiba - Pi quanto em todos os outros brasileiros, a fim de
entender o perfil de prevaléncia especifica do lugar e divulgar medidas de prevengoes de acordo.

Palavras-chave: Malformagoes Congénitas; Mortalidade Infantil; Parnaiba - PL
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Introdugio: Os fungos representam um desafio significativo para a seguranca alimentar devido a
produgdo de micotoxinas, metabolitos secundérios toxicos que podem contaminar diversos alimentos.
A contaminagao pode ocorrer tanto no campo, pelo crescimento direto dos fingos nas culturas, quanto
durante o processamento, armazenamento ou transporte, por meio de contaminacao cruzada. Fatores
ambientais, como temperatura, umidade e condigoes fisicas, influenciam a produgdo de micotoxinas.
Objetivo: Identificar e caracterizar clusters génicos envolvidos na biossintese de micotoxinas em seis
cepas flingicas associadas a contaminagdo de alimentos, utilizando ferramentas de biomformatica.
Métodos: Os genomas das linhagens estudadas foram obtidos no formato GenBank a partir do NCBI,
correspondendo a seis cepas relacionadas a contammacio de alimentos. Os genomas de referéncia
utilizados foram: Aspergillus flavus NRRL3357 (GCA _014117465.1), Penicillium expansum
(GCA_000769745.1), Fusarium  graminearum (GCA_000240135.3), Rhizopus  stolonifer
(GCA_003325415.1), Saccharomyces cerevisiae S288C (GCA_000146045.2) e Candida tropicalis
(GCA_000006335.3). A identificacdo dos agrupamentos de genes biossintéticos (BGCs) de
metabolitos secundarios foi realizada com o fungiSMASH v8.0, utilizando os genomas no formato
GenBank. Para a analise comparativa dos genomas e identificacéo de clusters ortélogos, foi utilizado
o OrthoVenn3, com os dados no formato FASTA (protein). Resultados: Através do AntiSMASH,
foram identificados 226 agrpamentos biossintéticos (BGCs), distribuidos entre NRPSs (88),
T1PKSs (62), terpenoides (31), RiPPs (18), indois (12), betalactonas (4), T3PKSs (4), isocianetos (4),
NI-sideroforos (2) e NRP-metalloforos (1). Aspergillus flavus apresentou 103 BGCs, 91 em
Penicillium expansum, 19 em Fusarium graminearum , seis em Rhizopus stolonifer, quatro em
Candida mopicalis e trés Saccharomyces cerevisiae. A analise comparativa no OrthoVenn3
identificou 35.471 clusters génicos associados a 62.612 proteinas, com destaque para: Aspergillus
flavus (8.280 clusters/12.009 proteinas), Penicillium expansum (8.002 clusters/11.060 proteinas),
Fusarivin graminearum (7.179 clusters/13.313 proteinas), Rhizopus stolonjfer (4.583 clusters/13.974
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proteinas), Candida tropicalis (3.838 clusters/6.254 proteinas) e Saccharomyces cerevisiae (3.589
clusters/6.002 proteinas). Foram identificados 2.016 clusters génicos compartilhados entre todas as
espécies, além de clusters exclusivos em cada uma: Rhizopus stolonifer (1.433), Fusarium
graminearum (282), Candida tropicalis (119), Penicillium expansum (121), Aspergillus flavus (176)
e Saccharonmyces cerevisiae (111). Conclusio: A analise dos BGCs revela que Aspergillus flavus,
Penicillivm expansum e Fusarium graminearum possuem maior diversidade e potencial para produzir
metabolitos secundarios bioativos. Os principais agrupamentos identificados, NRPS, TI1PKS e
terpenoides, estdo associados a biossintese de micotoxinas perigosas, como aflatoxinas, patulina e
deoxinivalenol, evidenciando o alto risco de contaminagdo por essas espécies em ambientes agricolas
e alimentares. Esses resultados reforgam a necessidade de monitoramento e controle rigorosos para
evitar contaminagoes.

Palavras-chaves: Genomica; Seguranca alimentar; Toxinas fingicas.
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Introdugao: O cancer de prostata, no Brasil, é o segundo mais comum em homens. Conforme o
INCA, em 2021 foram registradas 16.300 mortes pela doenga. Especificamente, no estado do
Maranhdo, a taxa de incidéncia desse tipo de cancer deve chegar a 56,47 a cada 100 mil homens até
2025. Acredita-se que esse quadro é atravessado por diversos fatores, no entanto, existem poucos
estudos epidemiologicos sobre o assunto, sobretudo relacionados as taxas de mortalidade. Objetivo:
Delinear o perfil epidemiologico e socioespacial, bem como a distribuigio espago-temporal dos dbitos
por cancer de prostata ocorridos no estado do Maranhdo, no periodo de 2013 a 2023. Métodos: A
presente pesquisa & quantitativa e ecologica, na qual foram utilizados dados secundarios coletados no
DataSUS, via TabNet, com base na categoria CID-10, para a coleta das variaveis relacionadas ao
perfil epidemiolégico da populagdo masculina, sendo analisado o Céncer de prostata (C61). Para a
analise espacial, a elaboracdo dos mapas e o calculo das taxas de mortalidade foi utilizado o software
Tabwin versao 4.15. A andlise temporal foi realizada no programa Microsoft Excel, no qual foi
construido um grafico com tendéncia linear em que foi calculado o valor da regressdo linear simples
(R*). Resultados ou Analise Critica: Foram registrados 4.146 obitos por cancer de prostata no
Maranhao no periodo observado. As caracteristicas mais prevalentes dentro da populagéo analisada
foram: pardos, 80 anos ou mais, sem nenhuma escolaridade, casados e a maior parte das ocorréncias
foram acometidas no ambiente domiciliar. A maior parte dos obitos ocorreram na 15° Regido Sao
Joao dos Patos e na 10° Regiao Pedreiras. A maior taxa de mortalidade foi no municipio de Lago dos
Rodrigues com 104,19 obitos por 100.000 habitantes. A taxa de mortalidade média foi de 7,39 obitos
por 100.000 habitantes, possuindo wma tendéncia linear de crescimento (R*=0,2993). O avango
gradual da incidéncia dessa neoplasia maligna tem carater multifatorial, dentre os quais destacam-se
o aumento da expectativa de vida, campanhas de incentive a prevengao e rastreamento da doenga,
bem como habitos alimentares e influéncias ambientais. Conclusao: Em suma, a analise dos dados
sobre mortalidade por cancer de prostata no Maranhao revela um cendrio preocupante, com uma alta
incidéncia de Obitos entre homens negros, idosos e com baixo nivel de escolaridade. Esses resultados
sdo coerentes com estudos anteriores que destacam a relagédo entre fatores socioecondmicos e a
mortalidade pela doenca. Sendo fundamental a implementagao de estratégias de prevencao,
rastreamento e tratamento adequado para reduzir a mortalidade por cancer de prostata no estado.
Palavras-chave: Cancer de prostata; Carcinogénese; Epidemiologia.
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Introduc¢ioe: As anomalias cromossomicas sao erros quantitativos ou estruturais associadas a esses
Cromossomos que estdo presentes no interior das células, sendo responsaveis pelo abrigo dos genes
de uma pessoa. As mais prevalentes sdo as numéricas, havendo um maior miimero de casos nas
trissomias, que sao a presenca de wma copia a mais, nos cromossomos 13, 18 e 21, Patau, Edward e
Down. O DATASUS aponta que somente na década de 2020 houveram 898 mortes neonatais por
trissomias, sendo a regido nordeste a 3° regido com maior numero de obitos por essas condigoes,
evidenciando a necessidade de estudos epidemiologicos para criagdo de medidas de controle.
Objetivo: Descrever o perfil epidemiologico, sociocultural e o padrdo socioespacial e temporal dos
abitos por trissomias em neonatos no estado de Pernambuco, no periodo de 2012 a 2022. Métodos:
O presente estudo € do tipo quantitativo, exploratorio e ecologico, utilizando dados secundarios
oriundos do DataSUS, coletando as informacoes presentes no TabNet acerca da mortalidade com base
nas categorias CID-10, para coleta de dados sobre obitos neonatais para Sindrome de Down,
Sindrome de Edwards e de Patau e outras trissomias totais ou parciais, ndo classificadas em outra
parte (NCOP), no periodo de 2012 a 2022 no estado de Pernambuco. Para analise descritiva, foi
utilizado estatistica univariada, para elaboragao das taxas de prevaléncia, além de ser usado o software
TabWin 4.1.5 para constru¢ao dos mapas, para analise temporal e desenvolvimento do teste de
normalidade Kolmogorov-Smirnov e de correlagio de Pearson e Spearman fo1 utihizado o software
Excel. Resultados ou Analise Critica: Foram registrados 161 obitos por neonatos no periodo
analisado. A maior propor¢ao de obitos neonatais eram do sexo masculino, pardos, prematuros e com
baixo peso ao nascer. Das caracteristicas maternas, a maior parte delas possuem 35 a 39 anos, 8a 11
anos de estudo e tiveram o parto do tipo cesareo. A taxa de mortalidade média por trissomias no
periodo e populagio estudados é de 1,18 6bitos por 100.000 habitantes, possuindo tendéncia linear
de crescimento dos obitos ao longo dos 11 anos investigados (R? =0,1984). Verificou-se que as
regides de satde com maior munero de 6bitos sao: 10* Regido Recife (n=140), prevalecendo na capital
Recife, e 9* Regido Petrolina (n=10), sendo Petrolina a cidade com maior nimero de mortes. A maior
prevaléncia de prematuridade na populagdo estudada foi no ano de 2020 (0,15) e a de baixo peso ao
nascer em 2016 (0,09). O teste de normalidade indicou distribuicio normal para a taxa de
prematuridade e ndo-normal para baixo peso ao nascer. Os testes de correlagdo indicaram ser forte e
positivo para prematuridade e fraco ou inexiste para baixo peso ao nascer. Conclusdo: Os dados
apontam altos niimeros de mortalidade por neonatos pardos e com prematuridade, além de estarem




mseridos em regides com taxa de desemprego alta e renda proxuna a pobreza, evidenciando a
necessidade de criacao de acoes para mitigar o niumero de obitos e prevenir o aumento desse quadro.
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Introdugdo: A metagenomica tem transformado a microbiologia ao permitir que cientistas analisem
diretamente o material genético de comunidades microbianas sem necessidade de cultiva-las,
viabilizando a identificagdo de patdgenos, detecgdo de genes de resisténcia a antibidticos e
compreensdo da microbiota em diferentes ambientes. Paralelamente, meétodos como o
sequenciamento Shotgun, que fragmenta longas fitas de DNA para posterior reconstrugio, e a analise
do gene 16S rRNA por PCR ajudam a explorar a composigao do microbioma, relacionando suas
alteragoes a diversas patologias, desde infecgoes até disturbios neurodegenerativos. Além disso, a
metagenomica contribui para o estudo de contaminagio em aguas residuais, auxiliando na mitigagao
de riscos relacionados a salide coletiva. Objetivo: Revisar a aplicagio da metagendmica na
identificagdo de patogenos e genes de resisténcia antimicrobiana em diferentes contextos, com énfase
na microbiota intestinal de pacientes com doengas especificas e em ambientes aquaticos. Métodos:
Foi conduzida uma revisao mtegrativa da literatura na base de dados PubMed, utilizando os
descritores ‘metagenomic’, ‘illness’ e ‘molecular biology’, sendo selecionados artigos publicados
entre 2020 e 2025, disponiveis de forma gratuita e em inglés. Foram incluidos apenas estudos que
abordaram a metagendmica como metodologia prmeipal para a identificagdo de patdogenos ou genes
de resisténcia antimicrobiana, enquanto aqueles que nao aplicaram essa abordagem, como revisoes,
estudos de casos e pesquisas sem dados quantitativos significativos nao foram incluidos. Resultados:
A revisao conduzida, que teve inicio com 29 artigos iniciais, delineou a selecdo de 8§ estudos
relevantes com relagdo ao tema descrito, confirmando a eficacia da metagenomica na identificacdo
de organisinos associados a doengas e ao ambiente. Com o uso da técnica de sequenciamento Shorgim,
ja foi possivel identificar a presenca de patogenos oportunistas em criancgas portadoras do virus HIV,
entre eles patogenos que causam infecgoes na pele, sendo o Streptococcus suis 0 mais conmin. Em
relacao as doengas neurodegenerativas, a mesma metodologia metagenomica também ja foi capaz de
investigar a influéncia da microbiota intestinal no desenvolvimento da Doenca de Parkinson, onde
fo1 identificado um aumento significativo na producao de homocisteina e outros metabolitos,
resultando, consequentemente, no agravamento da patologia. No monitoramento ambiental, o uso
direcionado do Shotgun demonstrou maior eficiéncia na detecgio de uma ampla diversidade de
microrganismos das amostras de agua tratada e nao-tratada, como Pseudomonas e Actinobacteria,
ressaltando que as estagoes de tratamento de esgoto desempenham um papel essencial na remogao de
patogenos e redugio da carga de genes de resisténcia a antibioticos. Ja com o sequenciamento do gene



165 TRNA, um estudo revelou variacoes na composicao da microbiota intestinal em pacientes com
SARS-CoV-2, observando um crescimento dos géneros bacterianos Streptococcus e Blautia em
comparagao com pacientes saudaveis, indicando uma mudanca associada ao aumento da infecgio
pelo virus. Conclusao: A metagenomica tem se mostrado eficaz na identificacao de patogenos, como
Streptococcus suis em criangas com HIV, e na deteccao de alteragdes microbianas em doengas como
Parkinson e COVID-19, além de monitorar microrganismos em aguas residuais. Esses achados
evidenciam a mmportancia do emprego de técnicas de genomica avangada para mitigar impactos na
satide humana e no meio ambiente.
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orientador do Curso de Biomedicina da UniFil, PR, Brasil

Modalidade de apresenta¢io: Online
E-mail: joaovitor.santos@edu.unifil br

Introducao: As neoplasias mielodisplasicas (SMD) sao um grupo heterogéneo de doengas malignas
que acometem as células troncos hematopoiéticas caracterizadas por displasia e citopenias periféricas.
Os idosos sao o grupo mais afetado com uma prevaléncia em 10% acima dos 80 anos. Quase metade
dos pacientes apresentam alguma alteragao cromossomica no imicio do diagnostico e mais de 90%
carregam pelo menos uma mutagido somatica. A neoplasia mielodisplasica com del(5q) isolada
(SMD-5q) € o tnico subtipo definido claramente por uma alteragao cromossomica na classificagao
da Organizagao Mundial de Saide (OMS) e geralmente os pacientes apresentam aneinia refratdria
com contagem de leucocitos normal ou baixa e plaqueta normal ou ligeiramente elevada. A del(3q) e
a anormahdade citogenética mais prevalente, sendo observada em mais de 20% dos casos. Acredita-
se que cerca de 5% desses casos sejam enquadrados como SMD-5q. Objetivo: Buscou compreender
a nivel molecular a delegdo 5q, bem como definir o padrao mutacional recorrentemente associado a
SMD-5q. Métodos: O presente trabalho fo1 realizado atraves de uma revisao bibliografica nos bancos
de dados PubMed e SciELO por meio de uma estratégia de busca dos artigos relacionados ao tema
com preferéncia aos trabalhos publicados nos tltimos dez anos. Utilizou como descritores as
palavras-chave “sindromes mielodisplasicas” e “dele¢ao 5q”. Resultados ou Anilise Critica: A
delecdo 5q corresponde a uma delecdo intersticial que acomete duas “regides comumente deletadas™
(CDR) associadas ao fenotipo da SMD com del(5q) isolada. Uma dele¢do mais proximal em 5q31
com cerca de 1,9 Mb e uma delegao distal entre 5q32-5q33 com 1,5 Mb. A delegio distal é descrita
como uma regiao critica e originalmente associada a SMD-5q, enquanto a dele¢ao proximal é
associada a outros subtipos de SMD e leucemias. A maioria dos pacientes apresentam grandes
delecdes no cromossomo 3 que abrange as duas CDR. Naregido critica foram identificados 40 genes,
sendo 33 expressos nas células hematopoiéticas e potencialmente candidatos a patogénese da doenca.
Sendo que estudos moleculares apontam a haploinsuficiéncia alélica como mecanismo para o
fenotipo da doenga. Além disso, o padrido mutacional geralmente alinhado a del(5q) representa
principalmente mutagoes nos genes SF3B1 (20%), DNMT3A (18%) e TP53 (18%) que impactam no
prognostico da SMD. Conclusio: A caracterizagdo da delecdo cromossomica na SMD com del(5q)
em consonancia com conhecimento do ambiente mutacional associado permite uma compreensao
mais abrangente do cenario genético da doenga, além de reconhecer potenciais genes patogeénicos e
novas perspectivas de elucidagao dos processos biologicos envolvidos na SMD com del(5q) isolada.

Palavras-chave: Neoplasias Mielodisplasicas; Delegao 5q; Mutagao
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AREA TEMATICA: FARMACOGENETICA

AVALIACAO DO POTENCIAL MUTAGENICO E ANTIMUTAGENICO DO
HIBRIDO DE CHALCONA-SULFONAMIDA 99 NO MODELO DE Drosophila

melanogaster.

Javane da Silva Sousal; Jéssica Maria Teles Souza®; Caridad Noda Pérez'; Mirian Rita Carrilho de
Castro™; José Delano Barreto Marinho Filho'; Ana Jérsia Aratjo’

'Graduanda em Biomedicina pela Universidade Federal do Delta do Parnaiba - UFDPar, PI, Brasil;
*Doutoranda pelo PPGBIOTEC - Universidade Federal do Delta do Parnaiba - UFDPar; *Doutora pela
Universidade Federal de Goids - UFG, GO, Brasil: *Docente do Curso de Medicina da UFDPar, PL Brasil:
‘Docente orientada do Curso de Medicina da UFDPar, PL, Brasil.

Modalidade de apresentacio: Online
E-mail: jayanesousa22(@gmail.com

Introdugio: As chalconas surgem como compostos promissores devido a sua estrutura quimica
simples e modular, permitindo a propriedade de analogos com potencial terapéutico ampliado. Assim,
a lubridizagdo molecular dessa substancia tem se mostrado uma estratégia eficaz para melhorar suas
propriedades farmacologicas. Nesse contexto, os hibridos de chalcona-sulfonamida tém sido obtidos
com sucesso e chamam atengao pelo sen amplo espectro de propriedades biologicas, especialmente
como potencial anticancer, dado estudos prévios pelo grupo de pesquisa que apresentaram relevantes
resultados para a citotoxicidade em diferentes linhagens de cancer. Dessa forma, a chalcona-
sulfonamida 99 (HCS99) destaca-se como um candidato promissor, requerendo umna caracterizagio
aprofundada de seu perfil genotoxico, considerando a avaliagdo da mutagenicidade uma etapa
essencial no desenvolvimento de novos medicamentos, uma vez que alteragées no DNA podem
comprometer a estabilidade celular e levar a carcinogénese. Assim, entre os testes para
genotoxicidade disponiveis, o Teste de Mutagdo e Recombinagao Somatica (SMART) em Drosophila
melanogaster destaca-se por sua eficiéncia e rapidez, sendo wmna alternativa viavel aos modelos em
mamiferos, dispensando a exigéncia da aprovagao ética. Objetivo: Avahar o potencial mutagénico e
antimutagénico do hibrido de chalcona-sulfonamida 99 (HCS99) em celulas somaticas de D.
melanogaster. Métodos: A HCS99 foi sintetizada via condensagdo de Claisen-Schmidt. As
linhagens-estoque de D. melanogaster foram mantidas em meio de cultura especifico, sendo
utilizadas trés linhagens portadoras dos marcadores genéticos mwh , flr® e ORR-fl+*. Entdo, foram
realizados o0s cruzamentos para obtengdo dos descendentes trans-heterozigotos (mwh+/flr'+),
utilizados para avaliagao genotoxica. O teste foi conduzido em larvas de 72 horas expostas a somente
HCS99 isolada e associada a doxorrubicina. Apos completar o ciclo de vida, os individuos adultos
foram coletados e preservados em etanol 70%. As asas de fenotipo selvagem foram utilizadas na
montagem de laminas, que foram posteriormente analisadas por microscopia Optica para
quantifica¢do das manchas mutagénicas. Resultados ou Analise Critica: O principio do SMART
consiste em utilizar o modelo de Drosophila melanogaster para observar mutagio/recombinagio
apresentadas nas asas. Dessa forma, durante o desenvolvimento larval ocorrem as divisdes que as
tomam vulneraveis a mudangas genéticas por mutagénicos, levando a formacgiao de manchas
fenotipicas classificadas como simples (inico fenotipo mutante) e gémeas (dois fenotipos mutantes).



O tamanho das manchas aponta quando a mutagio ocorreu, pequenas para mutacgdes tardias e grandes
para mutacoes precoces. Neste estudo, verificou-se que ndo houve alteracdo significativa da
frequéncia de nenhum dos tipos de manchas analisadas, sugerindo que as concentragdes testadas de
HCS99 ndo provocam efeitos genotoxicos. O tratamento associado a Doxorrubicina comprovou
aumento da frequéncia de manchas em todas as concentragoes, indicando que o composto néo possui
efeito protetor. Conclusao: De acordo com a literatura, o biocomposto apresenta um elevado
potencial, onde aliado a sua nao mutagenicidade o torna um importante candidato para farmaco, visto
sua capacidade de ndo provocar danos ao DNA e assim ser seletivo, também concluiu-se que a HCS99
nao sofie metabolizagao pela enzima CYP450. Portanto, esses achados fornecem indicios relevantes
sobre mecanismos mutagénicos associados a HCS99, promovendo a compreensao de seus efeitos
biologicos e mdicativo para mais estudos acerca desse composto.

Palavras-chave: Chalcona-Sulfonamida; Teste SMART; Genotoxicidade.
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AREA TEMATICA: BIOLOGIA MOLECULAR E GENETICA

CONEXAO LIAGEN: A LUDICIDADE DO ENSINO DA GENETICA POR
MEIO DA PLATAFORMA INSTAGRAM.
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'Graduando em Biomedicina pela Universidade Federal do Delta do Parnaiba - UFDPar, PL, Brasil:
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Modalidade de apresentacio: Comunicacio Oral

E-mail: camposmanoela. vi@gmail.com

Introducio: A Genética € wmna area que apresenta wma estreita relacao com o cotidiano, contudo, por
conta dos desafios ligados ao seu ensino, em virtude do aparato conceitual, a variedade de termos
cientificos, abstragao dos conceitos e complexidade dos processos biologicos, se faz necessario
buscar alternativas que viabilizem esses conhecimentos ao publico geral. O aplicativo Instagram
oferece diversas ferramentas para interacdo com seus usuarios, incluindo postagens, curtidas,
comentarios, e outras, com grande potencial de estabelecer um elo entre a academia e a populagao.
Diante deste cenario, nasceu o projeto de extensdo universitario “Conexdo LiAGen'. Projeto
vinculado a Liga Académica de Genética da Universidade Federal do Delta do Parnaiba, baseia-se
em atividades de cardater midiatico com enfoque na divulgagdo cientifica e ensino da genética.
Objetivo: Objetivamos relatar as principais atividades e aplicagdes realizadas no projeto “Conexdo
LiAGen” no periodo de agosto de 2024 a dezembro de 2024 e sua contribuigdo no ensino e
entendimento da genética para a comunidade académica e externa. Métodos: O projeto engloba
atividades de divulgagio da Genética a partir de quatro atividades principais de postagens na
plataforma Instagram. 1. Liagen Plus (LP) que confecciona videos educativos sobre assuntos do
cotidiano que envolvemn genética; 2. Liagen Science (LS) que publica noticias de cunho
multidisciplinar; 3. Liagen Blog (LB) que englobam diferentes assuntos teoricos sobre genética e 4.
Liagen Fun (LF) que produz imagens e videos de tom humoristico, abordando temas relacionados a
genética. As postagens de LP, LS e LB sao realizadas aos sdbados, de forma alternada, enquanto o
LF é publicado a cada 15 dias. Todo o contendo é produzido sob a orientagio da docente responsavel
e, neste relato, descrevemos as analises de engajamento e retributividade do puiblico, considerando o
nimero de visualizagdes (V), contas alcancadas (CA) e interagdes midiaticas (NIM), sendo este
ultimo definido como a soma de curtidas, comentarios e compartilhamentos de cada postagem.
Resultados: Afualmente o Instagram do projeto possui 3.765 seguidores. Foram contabilizadas um
total de 23 postagens, onde fo1 estabelecida a media de 2.113 V, 1.246 CA e 96 NIM para cada
publicacdo. Dentre as atividades, LF destacou-se, possuindo uma somatoria de 20.088 V, 12.501 CA
e 976 NIM em um total de seis postagens. No que diz respeifo aos outros programas, obtivemos
algumas postagens destaque, como “Epigenética em X-Men”, “Leucenua: Conexio entre Genetica

LU

e Hematologia”, “Pelagem dos Gatos: Como ¢ determinada geneticamente?” e “Computador de DNA



Consegue Resolver Sudoku e Jogar Xadrez”, visto que tiveram grande retorno em nimero de contas
alcangadas (CA), em média 1.403 CA. A retributiva do publico para cada uma das atividades foram:
NIM LiAGen Plus = 477; NIM LiAGen Science = 297, NIM LiAGen Blog = 361. Publicagdes em
destaque LP: “Leucemia: Conexdo entre Genetica e Hematologia” (171 curtidas , 16 comentarios e
15 compartilhamentos); LS: “Peixe Pulmonado com Genoma Maior que dos Humanos, Pode Explicar
a Evolugao” (54 curtidas, quatro comentarios e seis compartilhamentos); LB: “Deriva Genética: Vocé
Conhece Esse Mecanismo Evolutivo?” (88 curtidas e sete comentarios e nove compartilhamentos).
Conclusao: Diante de nossos resultados e conforme visto em trabalhos que utilizaram a rede social
como propagadora de conhecimento, esta metodologia de expressao contribui para a disseminacao
do ensino-aprendizagem. Consideramos que as interagdes midiaticas nesse projeto certificam o
interesse do publico para com as tematicas e demonstrando a possibilidade de popularizagio da
genética por meio das ferramentas virtuais, além do engajamento obtido evidenciar a eficicia da
abordagem didatica do projeto no eixo extensionista, contribuindo para desmistificar temas
complexos e promover a inclusao da genética na sociedade.

Palavras-chave: Educagao; Contetido digital; Lingnagem acessivel.
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Custos dos Procedimentos Cirargicos Para Anomalias Crinio Bucomaxilofaciais

no Piaui entre 2020 e 2024: Uma Analise na perspectiva do SUS
Matheus Monteiro Coslal; Honorio Ribeiro dos Santos Netuz; Sheila Elke Aratijo Nunes®
'Graduando em Medicina pela Universidade Estadual da Regido Tocantina do Maranhio - UEMASUL, MA,
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Modalidade de apresenta¢io: Comunicacio Oral
E-mail: matheuscosta.20200005102@uemasul.edu.br

Introducao: As anomalias cranio e bucomaxilofaciais sao deformidades de origem congénita, com
repercussao estético-funcional em todo o sistema estomatognatico nos invidos acometidos por essa
condigdo, necessitando de acompanhamento, cuidados e tratamento multiprofissional, tanto por
diversas especialidades da saiide, como do servigo social. Objetivo: Identificar os custos diretos do
atendimento cimrgico de pacientes com fissuras labio-palatinas. Meétodos: Trata-se de um estudo
de custos de doenga, empregando o macrocusteio para os custos médicos diretos, na perspectiva do
SUS. A pesquisa em questao analisou os procedimentos de corregio cirirgica de Anomalias Cranio
Buco-maxilo faciais entre 2020 e 2024 no estado do Piaui. Os dados utilizados foram extraidos do
DATASUS Tabnet, identificando para cada procedimento o nimero de procedimentos realizado, o
custo total e o local de atendimento, discriminados por ano. Os locais de atendimento foram
identificados de acordo com as Macrorregioes de Saude do Piaui: SEMI-ARIDO, MEIO NORTE,
LITORAL e CERRADOS, as cidades onde foram realizado os procedimentos e os Hospitais que os
efetuaram. A media foi calculada dividindo o valor total declarado para cada procedimento pelo
mimero de procedimentos realizados. Resultados ou Analise Critica: Ao longo do periodo analisado
foram realizados ao todo 384 procedumentos. Além disso, no que diz respeito aos valores entre 2020
e 2024 o Piaui recebeu um montante total de R$451.443.20, com o custo médio hospitalar de
R$1.175,63. A maioria destes procedimentos (98) foi realizada no ano de 2023 com o valor total de
R$115.991,76; a média anual foi de 76,8 procedimentos por ano com custo anual de R$90.288,64;
porém vale a pena ressaltar que houveram apenas 21 atendimentos em 2020, um valor bem destoante
quando comparado aos demais anos o que umpactou a média de forma negativa. Apenas trés
Macrorregioes de satide realizaram os procedimentos, MEIO NORTE, LITORAL e CERRADOS
com maior concentragao de procedimentos foi a MEIO-NORTE, onde se localiza a capital,
concentrando 97,39% dos atendimentos, em paralelo a Regiao LITORAL efetuou no periodo apenas
1 tinico atendimento. Os procedimentos foram realizados em 4 municipios, mas foram altamente
concentrados na cidade de Teresina, com valor total de R$439.929,39, deste valor a maloria
(R$420.006,81) foi concentrada em um unico servigo, o Hospital Sao Marcos, uma entidade privada.
Conclusao: O atendimento cirlirgico para as Anomalias Cranio Maxilofaciais no Piaui encontra-se
atualmente bem concentrado. A capital do estado (Teresina) responde pela maior oferta do servigo,
por meio de um Hospital convéniado ao SUS, e consequente concentragao de recursos do SUS.

Palavras-chave: Custos Diretos de Servicos; Fissura Palatina.
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EPIDEMIOLOGIA DO CANCER DE COLON NO PIAUI
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Modalidade de apresentagio: Banner

E-mail: freitasglorinha2 l @gmail.com

Introducio: O cancer de colon é uma das neoplasias malignas com maior morbimortalidade no Brasil
e no mundo, sendo o terceiro mais prevalente em ambos os sexos, tem origem multifatorial
influenciada por fatores ambientais, nutricionais e genéticos. Apesar da maior parte dos casos serem
esporadicos, aproximadamente 20% dos casos de cancer de colon tem apresentacao hereditaria Das
formas hereditarias, o Cancer Colorretal Hereditario ndo Polipose (CCHNP) € a mais comuimn, sendo
responsavel por 20 — 30% destes, o que equivale a 3% a 5% de todas as neoplasias colorretais.
Objetivo: Caracterizar o perfil epidemiologico do cincer de colon no Piaui entre os anos de 2020 e
2024. Métodos: O estudo utilizou dados do PAINEL ONCOLOGIA-DATASUS referentes a sexo,
faixa etaria, regido de saide, municipio de residéncia, ano do diagnostico, modalidade terapéutica e
estadiamento durante o periodo de 2020 a 2024. Resultados ou Anailise Critica: Durante o periodo
analisado, foram notificados 906 casos de cancer de colon, dos quais 476 ocorreram em mulheres e
430 em homens. A maior suscetibilidade foi observada em individuos entre 55 e 74 anos (53% dos
casos). As regioes de saude mais acometidas foram Entre Rios e Cocais, com 388 e 140
respectivamente, sendo Teresina o municipio com maior numero de casos (35% do total). O ano de
maior incidéncia foi 2023, com 237 casos, seguido de 2024, com 175. A quimioterapia foi a
modalidade terapéutica predominante com 443 dos casos, seguida pela cirurgia com 219. Em 26%
dos casos, nao houve registro de tratamento. A maior parte dos pacientes situavam-se em estagio 3
oud (177 e 166 casos, respectivamente), assim como os casos precoces, 0, 1 e 2, representam 11%,
enquanto mais da metade teve o estadiamento ignorado ou nao aplicado, 462 casos. Ha uma
divergencia na literatura, que aponta os homens como mais propensos ao desenvolvimento de cancer
de colon. No entanto, na analise epidemiologica realizada, observa-se maior incidéncia entre
mulheres (52% dos casos). O aumento da incidéncia do cancer de colon em idades mais avangadas
corrobora com a literatura, pois ha associagao direta entre este cancer e o envelhecimento. A
predominancia da quimioterapia como modalidade terapéutica principal também corrobora com a
literatura existente. A propor¢ao de diagnosticos em estagios avangados (3 ou 4) é preocupante, pois
demonstra desafios nas estratégias de rastreamento e diagnostico precoce da doenca no Estado.
Ademais, a grande parcela de notificagoes com estadiamento ignorado ou nao aplicado dificulta a
elaboragao de politicas de satide eficazes para o enfrentamento da doenga no Piaui. O fato do maior
mimero de casos se concentrar na capital Teresina, provavelmente, deve-se a elevada densidade
demografica, assim como fatores socioambientais.Conclusio: Os resultados deste estudo
demonstram uma prevaléncia significativa do cancer de célon no Piaui, ocorrendo principalmente em
mulheres com mais de 50 anos, residentes na regido Entre Rio, especialmente em Teresina.
Entretanto, a elevada quantidade de casos em estagios avancados e a auséncia de dados em algumas
variaveis sao alarmantes, destacando a importancia de estratégias que promovam o diagnostico
precoce.

Palavras-chave: Oncologia; Perfil Epidemiologico; Cancer de Colon.
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AREA TEMATICA: ONCOLOGIA

FLAVONOIDE LUTEOLINA COMO AGENTE ANTI-TUMORAL NO
AMBITO TERAPEUTICO DO CANCER
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do Nascimento *; Romério de Oliveira Lima Filho®.
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Modalidade de apresentacio: Online
E-mail: veerasmarina@ufdpar.edu. br

INTRODUCAO: O uso de plantas medicinais em doencas complexas tem crescido de forma
exponencial. Seus usos sdo estudados como meétodos eficazes na terapéutica e prevengio de
doengas, como o cancer. Os flavonoides sao compostos fenodlicos encontrados em diversos
alimentos vegetais, como frutas e graos. A luteolina é um flavonoide encontrado no amendoim
(Arachis hypogaea L.), manjericio (Ocimum basilicum L.) e outros, que apresenta agéo
antioxidante e antiinflamatoria. Para além desses beneficios, sua agao antitumoral vem sendo alvo
de estudo na ultima década. OBJETIVO: Investigar na literatura a acdo da Iuteolina como agente
antitumoral eficaz no tratamento oncotico. METODOLOGIA: Trata-se de uma revisio
bibliografica realizada nas bases de dados: Pubmed e Web of Science. Os descritores buscados
foram “Flavonoids” “Medicinal Plants” “Luteolin™ e “Cancer” associados. Nio houveram
limitagoes de data ou idioma. RESULTADOS: A busca resultou em 97 artigos. 51 artigos foram
excluidos apos a leitura de titulo e resumo e nove artigos estavam duplicados. 21 artigos foram
excluidos apos leitura na integra por irrelevancia. Ao final, 16 artigos compuseram esta revisdo.
Identificou-se que a luteolina possui capacidade de mibicao de fatores do cancer, como: (i) a
proliferagao de células de cancer de mama MCF-7 de maneira dependente da dose, (i) a proliferagio
de células de mieloma multiplo e (iii) nibigao da enzima monoamina oxidase A, que se relaciona
com a iniciagdo e progressao do céncer. Ademais, a luteolina reduziu a nefrotoxicidade causada
pelo quimioterapico cisplatina, exibiu forte atividade contra linhagens celulares de leucemia e
linforna humano e, quando combinada com o ligante mdutor de apoptose relacionado ao fator de
necrose fumoral (TRAIL), agiu como potencial terapia contra o cancer. Alem disso, a luteolina
extraida da Pombalia bicolor (A St-Hil) apresentou citotoxicidade significativa contra células de
cancer de colon humano in vitro e o éter luteolina-7-metilico isolado de folhas de Blumea
balsamifera (L.) DC apresenta alta citotoxicidade contra linhagens de cancer de pulmio humano.
Ainda, esse flavonoide mostrou-se como um fitoquimico multi-alvo contra genes diferentemente
expressos no carcinoma cervical, endometrial e vulvar e apresentou interagdo com proteinas
envolvidas nas vias de progressao do cancer — CDK-2 e CCNB. Ademais, a luteolina suprimiu
fatores desencadeadores pro-invasivos em ceélulas do cancer de mama, especificamente a expressao
de MM e, quando encontrada na Lawsonia mermis L., apresentou atividade anti melanogénica pela
supressao da expressdo de tirosinase. Por fim, o encapsulamento da luteolina em nanoparticulas
auxiliou sua a¢ao antitumoral no cancer de mama humano, além de ter promovido um aumento



sinérgico da citotoxicidade contra as células de cancer de colon C26 e mibido significativamente o
crescimento celular de células GL261 de glioblastoma multiforme tanto in vitro quanto in vivo — em
ratos e camundongos. CONCLUSAO: A luteolina mostrou-se capaz de agir como um eficaz agente
antitumoral, apresentando diferentes mecanismos como: agdo citotoxica, anti proliferativa e
anti-invasiva, inibicdo de fatores de progressdo celular, associando-se a profeinas e genes
relacionados ao ciclo celular exacerbado. Sugere-se esse flavonoide como um potente
quimioterapico apto a auxiliar no tratamento de diferentes tipos de cancer.

Palavras-chave: Fitoterapia; Oncologia; Neoplasia.




Congresso de
B4 Genética Médica
do Delta do Parnaiba

AREA TEMATICA: NEUROCIENCIAS

FRONTEIRAS DA NEUROGENETICA: O PAPEL DA COMBINACAO SLC643 3-UTR
VNTR E INTRON 8 VNTR NA ATIVIDADE DO CORTEX CEREBRAL DURANTE A
TEMPORIZACAO

Bianca Maria de Oliveira Sousa'?; Giovanny Rebougas Pinto’; France Keiko Nascimento Yoshioka®;
Victor Hugo do Vale Bastms; Aline Miranda da Cnnceigﬁo’; Francisco Victor Costa Marinho™
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Modalidade de apresentacio: Comunicagio oral
E-mail: bimarial 7{@ufdpar edu.br

Introducio: A temporizagdo possui atuagao neurotransimissora, dentre elas a dopamina, a qual é um
precursor da compreensao do tempo nos dominios de milissegundos-a-horas. Alteragdes na
sinalizagao dopaminérgica por meio de polimorfismos genéticos SLC643 3'-UTR VNTR e SLC643
miron 8 VNTR podem promover mudangas de ativagio do cortex cerebral e diferengas
interindividuais para estimar o tempo. Isso, pode ser devido as alteragoes na expressao e sintese
proteica do transportador de dopamina, pois modula a concentragio do neurotransmissor nos
terminais pré-sinapticos ion-dependentes. Objetivo: Analisar o efeito combinatorio dos
polimorfismos SLC643 3'-UTR e ntron 8 VNTRs na poténcia da banda alfa do cortex pré-frontal
dorsolateral durante a temporizagio de estimulos visuais. Métodos: Cento e sete mdividuos saudaveis
do sexo masculino e com faixa etaria de 18 a 32 anos foram selecionados para a captagdo da
eletroencefalografia (EEG) concomitante a execugao da tarefa de percepgao do tempo com estimulo
visual (intervalos de 1, 4, 7 ou 9 segundos). Foi analisado a poténcia do EEG para a banda alfa
(8~12Hz). Posteriormente, foi realizado a genotipagem do SLC643 3°-UTR VNTR de 40bp e
SLC643 mtron 8 VNTR de 30bp por meio da reagdo em cadeia da polimerase. As frequéncias
genotipicas foram testadas para o equilibrio de Hardy-Weinberg usando y’-teste. Em seguida, foi
realizado testes ANOVA no intuito de demonstrar as diferencas dos gendtipos quanto a poténcia da
banda alfa nos intervalos de tempo, sendo resultados estatisticamente significativos com p<0,05.
Todas as analises foram conduzidas utilizando o SPSS para Windows versdo 20.0. Resultados: Para
3'-UTR VNTR as freqiiéncias alélicas de 10R e 9R foram 0,77 e 0,23, e em relagdo ao intron 8 VNTR
as frequéncias de 6R e SR foram 0,82 e 0,18. A populaciao de estudo encontra-se em equilibrio de
Hardy-Weinberg para todos os polimorfismos (p>0,05). Na atividade neurofisologica, houve
interacao entre o fator agrupamento SLC643 3°-UTR e intron 8 VNTRs e fator area somente para o
intervalo de 1s: [F(5)= 8,54; p= 0,001; n’p= 0,46; poder= 95,8%]. Ao analisar a interacdo, foi
evidenciado resultado significativo apenas para o CPFDL esquerdo: [1(3)=12,78; p=0.007; d= 0,17;
1C95% 0,31-0,52]. Conclusao: Investigacio newrofisiologica durante a temporizacgio e associada ao
gene SLC643 sugere uma avaliagéo alternativa de aspectos neurobiologicos embutidos na percepgiao
do tempo. Os polimorfismos 3'-UTR e intron 8 VNTRs modulam a atividade do cortex pré-frontal
dorsolateral esquerdo durante os processos de atengao voluntaria e percep¢ao dos intervalos de tempo.

Palavras-chave: Gene SLC643; Percepgido do tempo; Eletroencefalografia.
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AREA TEMATICA: GENETICA MEDICA

GENETICA E INTELIGENCIA ARTIFICIAL: A INTERSECAO ENTRE O
CODIGO DA VIDA E ALGORITMOS TECNOLOGICOS

! Marina Nascimento Véras: 2II!elljrvn:l:llla De Sousa Oliveira; * Benedito Dos Santos Alves; * Gabriel da Silva Brito;

SBianca Maria de Oliveira Sousa; ®Giovanny Rebougas Pinto.
1343 Graduandos de Biomedicina da Universidade Federal do Delta do Parnaiba, *Graduando de Ciéncias Biologicas da
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Universidade Federal do Delta do Parnaiba.
Modalidade de apresentacao: Banner

E-mail: veerasmaryna@gmail.com

INTRODUCAO: A inteligéncia artificial (IA) utiliza algoritmos para simular o raciocinio humano,
permitindo reconhecer padroes em imagens, compreender a linguagem natural e tomar decisdes
baseadas em dados. Exemplos incluem chatbots e modelos de aprendizado profundo (MAP). O estudo
da genética tem avangado rapidamente com o sequenciamento de nova geragao e a bioinformatica.
Diante dessas inovagoes, a nteragdo entre geneticistas e [A torna-se essencial para otumizar a analise
de dados e impulsionar novas descobertas. OBJETIVO: Descrever o impacto e a aplicabilidade da
IA na genética, abrangendo diferentes dreas desde a pesquisa até o diagnostico clinico.
METODOLOGIA: Foi realizada uma revisio bibliografica nas bases de dados Medline, PubMed e
Web of Science, com os descritores “Genetics Human”, “Genetics™ e “Artificial intelligence”, sem
restricoes de idioma e periodo. RESULTADOS: Dos 503 artigos encontrados, 419 foram excluidos
apos analise de titulos e resumos, 16 estavam duplicados. Apos leitura integral, 49 artigos foram
excluidos por ndo alinhamento ao objetivo, restando 19 artigos para a revisdo. Evidenciou-se que
abordagens de IA podem analisar grandes conjuntos de dados heterogéneos de variantes e expressao
genética, potencializando andlises estatisticas multivariadas e atuando como ferramentas de pré-
triagem em histopatologia. Adicionalmente, softwares citogenéticos proporcionam resultados
cromossomicos mais precisos, facilitando a classificacao e analise cromossomica. Os algoritmos de
aprendizado de maquina sao eficazes na interpretagao de variantes genéticas, especialmente na
diferenciagdo entre mutagoes patogénicas e benignas. Em oncologia, esses algoritmos tém
demonstrado grande potencial na identificagdo de alvos terapéuticos especificos e na detecgao de
fusdes genéticas associadas a neoantigenos munogénicos, essenciais ao desenvolvimento de vacinas
terapéuticas personalizadas. Além disso, chatbots tém sido empregados com sucesso na triagem
inicial para cancer de mama e ovario hereditarios, realizando aconselhamento de risco conforme
critérios estabelecidos pela Rede Nacional Abrangente do Cancer, assim como a partir da analise do
historico pessoal e familiar dos pacientes. Por outro lado, a IA também é itil na geragdo de relatorios
detalhados sobre ancestralidade genética e no agrupamento de individuos geneticamente semelhantes.
Na genética forense, analises automatizadas de perfis de repeticoes curtas em tandem reduzem
significativamente erros interpretativos. Além disso, destaca-se o uso da IA no diagnostico da
sindrome de Down, identificando tracos faciais caracteristicos e auxiliando na interpretagio de




imagens meédicas. Ainda no contexto clinico, métodos de IA sao empregados no treinamento de
residentes em genética clinica, por melo da comparagdo de unagens reais com unagens geradas
artificialmente, promovendo wm melhor reconhecimento e diagnostico de sindromes genéticas
diversas. Por fim, intervencdes terapéuticas baseadas em IA, como terapias assistidas por robos e
treinamentos por realidade virtual, também apresentam resultados promissores. Essas intervengoes
sdo especialmente eficazes no aprimoramento das interagdes sociais e da comunicagdo em pacientes
diagnosticados com autismo. CONCLUSAO: Apesar das limitagoes éticas, interpretativas e
relacionadas a privacidade de dados, o emprego da IA na genética favorece significativamente a
tomada de decisdes clinicas, intervengdes educacionais, aperfeicoamento tecnologico, gestio de
dados e reducao de barreiras ao atendimento médico, ampliando o acesso equitativo aos servigos
genéticos.

Palavras chave: Algoritmos; Inovagao; Servigos em Genética.
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AREA TEMATICA: BIOLOGIA MOLECULAR E GENETICA

IDENTIFICACAO DE CLUSTERS GENICOS DE BACTERIAS
ASSOCIADAS A COINFECCAO DE PACIENTES COM SARS-COV-2

Marcos Davi de Sousa Cam sl; Amanda Macedo Limalg William Matheus Coelho Rodrigues]; José
Isaias Pimentel Barros®; Anna Leticia Silva da Costa® Nathilia Silva Batista®; Leonardo Teixeira
Dall’ Agnol®
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MA, Brasil:

*Docente orientador do Curso de Ciéncias Biolégicas da UFMA., MA. Brasil.

Modalidade de apresenta¢io: Online

E-mail: marcos.dsc@discente.ufina.br

Introdugiao: A COVID-19 é uma doenga viral que afeta pacientes com perfis clinicos variados,
apresentando sintomas que podem ser leves, graves ou assintomaticos. O virus provoca lesoes no
endotélio, alterando sua morfologia e fingao, o que facilita a aderéncia de bactérias, incluindo as
oportunistas e multuresistentes, contribuindo para o desenvolvimento de infecgdes secundarias
nesses pacientes. Objetivo: Identificar clusters génicos potencialmente associados a resisténcia
bacteriana em seis cepas bacterianas descritas no microbioma do trato respiratorio de pacientes com
SARS-CoV-2, utilizando uma abordagem genomica. Meétodos: Os genomas das seis cepas
bacterianas de referéncia foram obtidos no formato GenBank a partir do NCBI, correspondendo a
FPseudomonas aeruginosa PAOI1 (GCA_000006765.1),  Acinetobacter  bawmannii
(GCA_009035845.1), Streptococcus pneumoniae (GCA_001457635.1), Haemophilus influenzae
(GCA_020736045.1), Staphviococcus aureus (GCA_026167765.1) e Staphvilococcus epidermidis
(GCA_006094375.1), previamente identificadas em estudos do microbioma do trato respiratorio de
pacientes com SARS-CoV-2. A identificagao dos agrupamentos de genes biossintéticos (BGCs) de
metabolitos secundarios foirealizada com o antiSMASH 8.0 classico, utilizando os dados em formato
GenBank. A comparagdo gendmica e analise de clusters ortologos foi conduzida com o OrthoVenn3,
no formato Fasta. Resultados: Através do antiSMASH fo1 possivel identificar 12 tipos diferentes de
BGCs em P. aeruginosa, oito em 4. baumannii, oito em S. aureus, cinco em S. epidermidis, dois em
S. pneumoniae e dois em H. influenzae. 52 BGCs foram identificados, sendo eles: RiPP-like (9),
NRPS (7), NI-siderophore (4), hserlactone (3), betalactone (3), NRP-metallophore (3), opine-like-
metallophore (3), T3PKS (3), dentre outros. Os NRPs, RiPPs, e T3PKS, sdo compostos bioativos que
podem conferir resisténcia a antibidticos. Sua presenga € essencial para as respostas microbianas a
pressao antibiotica, facilitando os mecanismos de resisténcia. A analise comparativa no OrthoVenn3
identificou 10.539 clusters génicos associados a 19.3 14 proteinas, distribuidos da seguinte forma: P.
aeruginosa (2.612 clusters/6.820 proteinas), 4. baumannii (1.983 clusters/3.731 proteinas), S. aureus
(1.943 clusters/2.595 proteinas), S. epidermidis (1.879 clusters/2.312 proteinas), S. pneumoniae
(1.003 clusters/2.088 proteinas) e H.



influenzae (1.119 clusters/1.768 proteinas). Foi possivel identificar 361 clusters génicos
compartilhados entre as seis linhagens bacterianas. Foram observados Genes Ontology (GO)
relacionados a componentes celulares associados 4 formagio de compostos envolvidos na estrutura
do envelope celular (GO:0030313). No processo biologico, fo1 identificado o termo GO:0042710,
relacionado a formagao de biofilme. Em termos de fungoes moleculares, foram identificadas as
atividades peptidase (GO:0008233) e hidrolase (GO:0016787), ambas associadas a degradacao de
antibioticos. Conclusdo: A analise genomica das cepas revelou diferentes tipos de BGCs, com P.
aeruginosa, A. barmannii e S. aureus apresentando maiores quantidades. Destacam-se os tipos RiPP-
like, NRPS e T3PKS, sugerindo associa¢io com resisténcia e sobrevivéncia dos patogenos estudados.
Também foram identificados genes Gene Ontology relacionados ao envelope celular, formagao de
biofilme e atividades peptidase e hidrolase. Esses mecanismos contribuem para a integridade celular
e adesdo ao hospedeiro, favorecendo a resisténcia e persisténcia em pacientes com COVID-19,
destacando a necessidade de estratégias eficazes de controle e novas abordagens terapéuticas.

Palavras-chave: Bioinformatica; Infecgoes Oportunistas, Resisténcia a Antibidticos.
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AREA TEMATICA: EPIDEMIOLOGIA E SAUDE PUBLICA

METODOS DE DIAGNOSTICOS MOLECULARES PARA DETECCAO DE PATOGENOS
CONTAMINANTES DE ALIMENTOS - UMA REVISAO BIBLIOGRAFICA.

Izabela dos Santos Alves!’; Iweltman dos Santos Alves?; Pedro Sanches dos Reis®
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Modalidade de Apresenta¢ao: Banner.
Email: allves.izabela@gmail.com

Introdugio: Os métodos moleculares constituem-se na atualidade, em ferramentas de alto valor para
identificagdo de patogenos contaminantes de alimentos, sejam quaisquer forem suas origens. Estes
meétodos sao utilizados para detectar doengas transmitidas por alimentos através da analise de DNA
ou RNA. Sao uma ferramenta importante para a seguranga dos alimentos e também para prevenir
surtos alimentares. Objetivo: Este trabalho teve como objetivo evidenciar as principais técnicas
moleculares utihizadas para o diagnostico de patogenos contaminantes de alimentos que possuem
repercussiao na saude publica. Métodos: Trata-se de wma breve revisao bibliografica na literatura,
realizada por meio da consulta a bases de dados Google Académico, PubMed, LILACS e MEDLINE.
Resultados: A pesquisa fez uso de artigos primarios e secundarios. Utilizou-se nessa pesquisa vinte
(20) artigos para o conteido dessa revisdo. Atualmente, a detecgao de patogenos em alimentos é
amplamente realizada por técnicas de microbiologia convencional, as quals sio morosas e muitas
vezes podem acarretar em interpretagoes erroneas. A detecgao de microrganismos patogenicos € de
suma importancia visto que estes possuem potencial causador de toxinfecgdo alimentar. Tecnologias
opcionais de rapida execugao vém sendo desenvolvidas. O diagnostico molecular para fins de
investigacdo das doengas transmitidas por alimentos esta associado a pesquisa de patogenos
causadores de doengas. As principais técnicas moleculares observadas nesse estudo foram: reagao da
polimerase em cadeia (PCR), reagdo em cadeia da polunerase em tempo real (RT-PCR), hibwidizagao
com sondas de DNA e diagnostico microbiologico digital (DMD). Estas técnicas permitem identificar
a presenca de patogenos presentes em aliumentos de origens diversas tais como: T. eruzi, Salmonella
sp, B. cereus, Vibrio cholerae e virus A (HAV). Conclusao: A pesquisa foi satisfatoria ao evidenciar
as técnicas moleculares comumente utilizadas para o diagnostico de doencas transmitidas por
alimentos. A identificagdo de patogenos em alimentos por meio de técnicas moleculares apresenta
altissima sensibilidade na mvestigagio do alvo de interesse. Assim, o diagnostico molecular de
patogenos em alimentos garantem eficiéncia e seguranca no diagnostico de doengas que impactam na
saude priblica dos consumidores.

Palavras-chaves: Patogenos Alimentares; Microrganismos Patogénicos; Doengas Transmitidas por
Alimentos.
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AREA TEMATICA: ONCOLOGIA

PAPEL DOS MICRORNA’S NO PROCESSO ONCOGENICO DURANTE
A INFECCAO PELO HIV: UMA REVISAO DA LITERATURA
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Modalidade de apresentacio: Banner
E-mail: sjvs1468(@gmail.com

INTRODUCAO: A infecgio pelo virus HIV compromete o sistema imunologico, podendo
evoluir para a AIDS na auséncia de diagnostico e tratamento adequados. Apesar dos avangos
na redugao da mortalidade da doenga, desafios ainda persistem na prevengéo, diagnostico
precoce e acesso a terapia, elevando o risco de canceres como linfoma e sarcoma de Kaposi,
comuns em quadros de imunodeficiéncia. Assim, investigar mecanismos moleculares, como os
microRNAs, € importante, pois esses regulam a expressio génica e influenciam a replicacao do
HIV, impactando a oncogénese associada a infecgdo. OBJETIVO: Investigar a relagao de
microRNAs com o processo oncogénico da infecgido por HIV. METODOLOGIA: Trata-se de
uma revisao da literatura realizada nas bases de dados Pubmed e BioMedCentral. Os descritores
buscados foram: “Micro RNA”, Micro-RNA, MicroRNA, miRNA, “HIV Infection”,
Carcinogenesis, Oncogenesis e Tumorigenesis de forma associada. Nos tltimos 10 anos e
apenas em artigos na integra. RESULTADOS: A busca resultou em 73 artigos; 28 foram
excluidos por estarem publicados ha mais de 10 anos ou nao estarem disponiveis. 33 foram
excluidos por nao seguirem o escopo da pesquisa. Ao final, 12 artigos foram analisados. Dentre
os achados destaca-se que cinco microRNAs foram associados de forma agressiva a
oncogénese: miR-34a, miR-155, miR-146a, miR-27b, miR-198. Sendo estes relacionados a
proliferagdo celular desregulada, resisténcia a apoptose, inflamagao cronica e progressao de
cénceres. Entretanto, foi verificado que o miRNA let-71 age de forma protetiva, pois quando
esta hipoexpresso pelo virus HIV-1, acaba enfraquecendo o sistema imune e dificultando o
ataque as células cancerosas. CONCLUSAQ: Os dados obtidos revelam que determinados
microRNAs desempenham um papel significativo na oncogénese associada a infecgao pelo
HIV. Esses achados refor¢am a importincia de pesquisas sobre a regulacdo de microRNAs
como potenciais alvos terapéuticos, visando mitigar o impacto da infecgao pelo HIV na
progressio do cdncer e aprimorar esfratégias de fratamento para pacienfes
imunocomprometidos.

Palavras-chave: Expressdo Génica; Progressdo da Doenga; Neoplasias.
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AREA TEMATICA: EPIDEMIOLOGIA E SAUDE PUBLICA

PERFIL EPIDEMIOLOGICO DA MORTALIDADE GERAL POR
DEFICIENCIA HEREDITARIA DO FATOR VIII NO BRASIL,

DURANTE O PERIODO DE 2000 A 2023.
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Modalidade de apresentacio: Comunicacio Oral
E-mail: kaylanysantos57@gmail.com

Introducio: A hemofilia ¢ uma doenga genética caracterizada pela deficiéncia dos fatores de
coagulagdo VIII (hemofilia A) ou IX (hemofilia B). Ligada ao cromossomo X, afeta
principalmente homens, embora casos femininos sejam raros. Os sintomas mncluem
hemorragias espontineas, principalimente nas articulagdes e musculos, podendo levar a lesdes
Osseas e artropatias nos casos graves. O diagnostico baseia-se no TTPA e na dosagem do fator
VIIL. O tratamento consiste na reposi¢ao intravenosa do fator deficiente. Objetivo: Dessa
forma, o presente estudo visa tragar o perfil epidemiologico da hemofilia A, considerando sua
importancia na construgdo de politicas publicas relacionadas ao diagnostico precoce, ao
tratamento adequado e a melhoria da qualidade de vida dos portadores da doenca. Métodos:
Para a realizagdo deste estudo, foram coletados dados quantitativos sobre os dbitos gerais
decorrentes da deficiéncia hereditaria do fator VIII no Brasil, no periodo de 2000 a 2024. As
informacdes foram obtidas por meio da Plataforma Integrada de Vigilancia em Saude (IVIS) e
do Departamento de Informatica do Sistema Unico de Saude (DATASUS). Também foi
realizada uma verificacdo com base no ultimo censo demografico divulgado pelo Instituto
Brasileiro de Geografia e Estatistica (IBGE). Resultados ou Analise Critica: Entre os anos de
2000 e 2023, foram notificados 508 obitos por hemofilia tipo A no Brasil. Além disso, no ano
de 2024 foram registrados 21 casos, conforme declarado pela Plataforma Integrada de
Vigilancia em Satde (IVIS), porém esses dados nao foram considerados na analise deste estudo
devido & falta de declaragoes do total de informagoes registradas. As regides com maior nimero
de notificagoes foram o Sudeste e o Nordeste, com 180 e 145 obitos, respectivamente,
representando 35.43% e 28,54% do total de 6bitos registrados. Nas regides Norte, Sul e Centro-
Qeste ocorreram 50, 92 e 41 obitos, correspondendo a 9,84%, 18,11% e 8,07% do total,
respectivamente. Os Estados mais afetados, em termos absolutos, foram Sdo Paulo e Minas
Gerais, com 80 e 52 obitos, representando 15,75% e 10,24% do total de obitos registrados.
Durante o periodo analisado, 0s anos com as maiores taxas de notificagdo foram 2003 e 2009,
com 34 e 29 oébitos, representando 6,7% e 5,7% do total de notificagdes, seguidamente. No que
diz respeito ao perfil epidemiologico, observou-se que o grupo etario com maior nimero de
notificacdes foi o de individuos entre 40 e 49 anos, com 101 obitos, representando 19,88% do



total da taxa mortalidade. Em relagao ao sexo, a maioria dos obitos (495 notificagoes) ocorreram
no sexo masculino, representando 97.4% do total de obitos. Quanto a etnia, a maioria das
vitimas era branca, com 244 ¢bitos, correspondendo a 48,03% do total. Conclusio: Os dados
de obitos por hemofilia A no Brasil (2000-2023) mostram padroes regionais e demograficos.
As maiores taxas ocorrem no Sudeste e Nordeste, devido a4 maior populagio e melhor
infraestrutura de saide. A doenga afeta principalmente homens de meia-idade, com prevaléncia
entre brancos. Essas mmformacoes sdo essenciais para aprimorar politicas de diagnostico,
tratamento e vigilancia epidemiologica.

Palavras-chave: Hemofilia A; Deficiéncia do Fator VIII; Perfil Epidemiologico.
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POTENCIAL PAPEL DOS miRNAs PARA ESTRATEGIA TERAPEUTICA
NA LEUCEMIA LINFOCITICA CRONICA: UMA REVISAO DE
LITERATURA
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Modalidade de apresentacio: Online
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Introdugio: A Leucemia Linfocitica Cronica (LLC) € a forma mais comum de leucemia em adultos,
caracterizada pelo acumulo de células B maduras no sangue e medula o0ssea. Apesar dos avangos no
tratamento, a doenca ainda apresenta desafios devido a sua diversidade genética e resisténcia a
terapias. Os microRNAs (miRNAs), pequenas moléculas de RNA nio codificantes, tém um papel
importante na LCC, ajudando a distinguir as células B nommais das células LLC malignas. A
desregulagdo de niRNas especificos esta associada a progressdo da doenga, prognodstico e resisténcia
a medicamentos. Nessa perspectiva, pesquisas recentes tém explorado o impacto dos miRNAs na
LLC e seu potencial como estratégia terapéutica. Objetivo: Analisar evidéncias sobre o papel dos
miRNAs para terapia de Leucemia Linfocitica Cronica. Métodoes: Trata-se de um estudo descritivo,
com abordagem qualitativa, mediante revisao da literatura. Utilizou-se as bases de dados PubMed,
Science Direct e Biblioteca Virtual de Saude (BVS), buscando os descritores "Chronic Lymphocytic
Leukemia"; “miRNA"; Therapy, intermediando o operador booleano AND. Foram selecionados
artigos disponiveis na integra, em inglés e portugués, publicados nos ultimos 5 anos, completos e
relacionados ao tema e excluidos da pesquisa publicagbes que ndo apresentassem adesdo ao tema,
artigos incompletos ou que nao seguissem os critérios de inclusio. Resultados ou Analise Critica:
Apos a aplicacdo dos descritores nas bases de dados, foram selecionados 26 artigos para leitura. A
analise do total de artigos selecionados, utilizando a aplicagdo dos critérios de inclusio e exclusdo,
permitiu identificar 7 estudos que abordam a relacao entre os miRNAs e a Lencemia Linfocitica
Cronica. Dessa forma, as analises demonstram que regular os niveis desses miRNAs como estratégia
terapéutica deve ser explorada. O miR-29 ¢ reduzido na LLC, levando ao aumento da TRAF4, que
intensifica a ativacao da via CD40-NF-kB, promovendo a sobrevivéncia das células leucémicas.
Como abordagem terapéutica, o uso de miméticos de miR-29 pode restaurar seus niveis, ajudando a
sinalizagao regular do CD40 e reduzindo a frequéncia das células malignas. Ademais, outros estudos
sugerem que o miR-146b-5p desempenha um papel crucial na patogénese da LLC ao modular a via
de sinalizagdo do IL-23, representando um potencial alvo terapéutica e a inibicao do miR-155 pode
reduzir a proliferagido celular e a resisténcia a apoptose em células de LLC. Além disso,
silenciamentos de miRNAs oncogénicos usando oligonucleotideos ja foram exploradas, um exemplo
fol a administragio de antagomiR-17 em células de um modelo de LL.C que resultou em redugdo do
crescimento tumoral. Em outro estudo foi observado dentro do grupo de pacientes com LLC incluidos



aqueles com alta expressdo de miR19a tiveram melhor sobrevida global do que aqueles com baixa
expressao. Conclusio: Os estudos analisados demonstraram a importincia dos miRNAs como
marcadores potenciais para o diagnostico e prognostico da LLC, além de sua possivel aplicagdo como
estratégia terapéutica. Portanto, ¢ fundamental continuar a investigar o papel dos miRNAs na LLC,
visando o desenvolvimento de novas abordagens terapéutficas e melhorando a compreensio da
patogénese da doenca.

Palavras-chave: Leucemia linfocitica cronica; miRNA; Terapia.
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AREA TEMATICA: NEUROCIENCIAS

SAINDO FORA DA CAIXA: O POLIMORFISMO SLC643 3-UTR VNTR PODE
MODULAR A REGULACAO DO SONO?
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Modalidade de apresentacio: Comunicagio Oral
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Introducao: O o sono torna-se crucial para entender a homeostase e desempenho cognitivo durante
as atividades cotidianas. A regulacdo do sono possul uma acdo adjuvante da neurotransmissio
dopaminérgica. Logo, a dopamina atua como cofator na sincronizagao da secre¢do melatonérgica nos
feixes hipotalamicos associados a glandula pmeal, e mudangas moleculares por meio de
polimorfismos genéticos no transportador de dopamina (DAT) pode alterar a cascata de transdugao
da melatonina durante a manutengao do sono. Nesse sentido, o entendimento da dinamica molecular
do polimorfismo em regioes reguladoras do DAT - SLC643 3'-UTR VNTR (1s28363170) no ciclo
sono/vigilia ainda é escassa, e dessa forma o estudo confribui para o futuro desenvolvimento de
padroes de rastreamento molecular associados aos diversos fenotipos, saudaveis ou nao associados
ao sono. Objetivo: Identificar a atuagdao dos polimorfismos SLC643 3'-UTR VNTR no padrao de
sono captado por polissonografia tipo III. Métodoes: Foram selecionados 70 individuos saudaveis do
sexo masculino, com média de idade + desvio padrao (DP) = 22,05 + 3,07 anos (faixa etaria = 18 a
32 anos). Foram feitas coleta sanguinea para extracio e obtengdo do material genético, com posterior
reagao em cadeia polimerase convencional e genotipagem do polimorfismo SLC643 3°-UTR VNTR.
Posteriormente foi realizado a polissonografia tipo III (poligrafia portatil) por meio do equipamento
ApneaLink Air para avaliagdo de parametros cardiorrespiratorios, sonoléncia diurna, apneia obstrutiva
do sono e ronco. Para a estatistica, as frequéncias genotipicas foram testadas para o equilibrio de
Hardy-Weinberg usando o teste Qui-qudrado (). Em seguida, para a comparagio dos parametros de
sono com base nos gendtipos do polimorfismo genético foi realizado um teste ¢ independente. A
probabilidade de 5% para o erro tipo I foi adotada em todas as andlises (p<0,05). Resultados: A
populagio de estudo encontra-se em equilibrio de Hardy-Weinberg para o polimorfismo (p>0,03). O
teste 7 independente para comparagao entre os gendtipos 10R/10R vs 10R/9R ou 9R/OR demonstrou
resultado significativo apenas para o Indice de apneia/hipopneia (IAH): [#(1)=11,21; p=0.001; d=
0,31, com o agrupamento 10R/9R ou 9R/9R obtendo uma média de indice de 0,99 maior em relagéo
ao grupolOR/10R. Conclusio: Os achados podem sugerir que a sinalizagio dopaminérgica, em
especial a baixa sinalizagao proteica para o transportador de dopamina pode modificar a consisténcia
do sono mediante ocorréncia de fatores que levam a riscos de apneia ou hipoapenia de sono.

Palavras-chave: SLC643; Regulagdo do sono; Polissonografia.
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AREA TEMATICA: BIOLOGIA MOLECULAR E GENETICA

TERAPIAS BASEADAS EM EDICAO DE GENES: O POTENCIAL DO
CRISPR-CASY9 NO TRATAMENTO DE HEMOGLOBINOPATIAS
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Introducdo: A terapia génica tem se mostrado promissora no tratamento de doencas hereditarias, e
o sistema CRISPR-Cas9 (Repetigdes Palindromicas Curtas Agrupadas e Regularmente
Interespagadas) revolucionou a edigdo genética ao possibilitar modificagdes precisas no DNA. Dentre
as condigoes que podem se beneficiar dessa abordagem, destacam-se as hemoglobinopatias, como a
anemia falciforme e as talassemias, que afetamn a produgdo de hemoglobma e comprometem o
transporte de oxigénio. Embora o transplante de células-tronco hematopoieticas seja a tnica opgao
curativa disponivel, sua aplicagao € limitada pela escassez de doadores compativeis e pelo risco de
rejeicdo. Nesse contexto, o CRISPR-Cas9 surge como uma alternativa viavel, permutindo a corregio
direta de mutagdes genéticas e a reativacao da hemoglobina fetal, oferecendo uma nova estratégia
para o tratamento dessas doengas. Objetivo: Analisar o estado atual das pesquisas sobre o uso do
CRISPR-Cas9 no tratamento de hemoglobinopatias, bem como identificar avangos cientificos e
desafios envolvidos. Métodos: Foi realizada uma revisao bibliogrifica nas bases de dados PubMed
e LILACS, utilizando os descritores: "Genetic Therapy" AND/OR "Hemoglobmopathies" AND/OR
"Clustered Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats". Foram identificados 92 artigos
publicados nos ultimos 10 anos, sem restrigao de idioma. Apos a exclusio de duplicatas, artigos fora
do escopo e aqueles sem acesso a integra, 30 estudos foram analisados, resultando na selegio final de
11 artigos. Resultados: Os avancos na terapia génica com CRISPR-Cas9 demonstram um potencial
significativo no tratamento da p-talassemia e da anemia falciforme, doengas monogénicas causadas
por mutagoes no gene HBB (beta-globina). Estudos mostram que a edigao de células-tronco
hematopoiéticas (CD34+) pode restaurar a producdo de hemoglobina funcional, reduzindo a
necessidade de transfusdes. Além disso, a reativagao da hemoglobina fetal (HbF) por meio da
modificacdo dos genes HBG1 e HBG2 demonstrou efeitos protetores, evitando a polimerizacao da
hemoglobina S (HbS) e atenuando os sintomas clinicos, sem efeitos colaterais detectaveis. Em 2023,
a FDA (Food and Drug Administration) aprovou a primeira terapia baseada em CRISPR-Cas9, que
inativa a proteina BCL1 1A, permitindo a sintese de HbF, resultando em melhora clinica significativa
em 93,5% dos pacientes tratados. No entanto, desafios como mutagoes off-target, alto custo (cerca de
2 mulhdes de dolares por paciente) e acessibilidade limitada ainda restringem sua aplicagdo em larga
escala. Conclusiio: Os avancos na edicdo genética com CRISPR-Cas9 ressaltam seu potencial
terapéutico e preventivo. No tratamento das hemoglobinopatias, a reprogramagao de células
hematopoiéticas representa wma alternativa curativa promissora. Apesar dos desafios, o impacto do



CRISPR-Cas9 € inegavel, exigindo pesquisas continuas e regulamentagdes rigorosas. Ademais, a
viabilizagdo dessa tecnologia em regides com alta prevaléncia de hemoglobinopatias, como a Afiica
e 0 Sudoeste Asiatico, é essencial para consolidar essa abordagem como um marco na terapia
geneética.

Palavras-chave: CRISPR; Hemoglobinopatias; Terapia Génica.




Congresso de
b dhdH Genética Médica
do Delta do Parnaiba
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UTILIZACAO DE BIOMARCADORES NA IDENTIFICACAO DA ORIGEM
DE MICRORGANISMOS CONTAMINANTES AO REDOR DO MUNDO
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Introducgiao: A contaminagdo microbiana de ambientes naturais e urbanos representa um desafio
significativo para a saide publica, podendo resultar em surtos de doencas de origem hidrica e
alimentar. A identificagdo das fontes dessas contaminagoes € essencial para o desenvolvimento de
estratégias eficazes de controle e mitigagdo, mas a complexidade dos ecossistemas e a diversidade
das possiveis fontes tornam essa tarefa desafiadora. Nesse contexto, o Microbial Source Tracking
(MST) se destaca como uma abordagem eficaz para identificar as origens dessas contaminagoes,
permitindo, por meio de biomarcadores especificos, rastrear fontes precisas de patogenos e oferecer
uma ferramenta diferenciada para a prevengdo de surtos e a gestdo de riscos sanitarios. Objetivo:
Revisar as principais abordagens e aplicagbes do Microbial Source Tracking no contexto da saude
publica, destacando sua relevancia na identificacdo das fontes de contaminagao microbiana e na
prevengao de surtos. Métodos: Foi realizada uma revisao mtegrativa da literatura na base de dados
PubMed, utilizando os descritores “microbial source tracking’, “public health’ e ‘contamination’. Os
critérios de inclusdo abrangeram artigos publicados nos ultimos cinco anos (2020-2025), disponiveis
em texto completo, redigidos em inglés ou portugués e que abordassem diretamente o MST como
principal metodologia. Estudos de caso, artigos de revisao e pesquisas que ndo utilizassem o MST
como abordagem central ndo foram incluidos. Resultados: O estudo de revisao, que incluiu 60 buscas
iniciais e culminou na filtragem de 14 estudos relevantes, revelou que a contaminagao varia conforme
o ambiente, sendo a origem humana uma das mais frequentes. O marcador HF183, baseado no gene
16S rRNA de Bacteroides, foi amplamente utilizado para identificar fezes humanas. Estudos
realizados em Portugal e Franga demonstraram que a utilizagdo desse biomarcador ajudou a detectar
fezes humanas em praias, possibilitando intervencoes sanitarias eficazes. Marcadores genéticos
associados a fontes animais também foram investigados, tais como Pig2Bac (porcos), BacCan (caes)
e Av4143 (aves) foram usados para rastrear fezes de espécies domesticas e selvagens. No Peru, esses
biomarcadores identificaram exposigado humana a contaminacao animal em comunidades de baixa
renda. Na Suécia, um surto de Cryprosporidium parvum associado ao consumo de alface foirastreado
até esgotos urbanos, através da confirmacgao de padroes bacterianos compativeis. Nos EUA, analises
em playground revelaram que a concentragao de bactérias fecais é maior na superficie da areia,
reforgando a necessidade de medidas preventivas, como a cobertura de caixas de areia. Conclusao:
Em suma, a revisdo destaca a importancia do MST na vigilancia microbiolégica e no controle de
fontes de contaminagdo, aspectos essenciais para a prevengao de surtos e a protegao da populagéo,
uma vez que a utilizagiao dos biomarcadores foi essencial para identificar uma ampla variedade de
microrganismos contaminantes em multiplas localidades, evidenciando sua capacidade de adaptagio



a diferentes ambientes. Esses estudos reforcam o papel do MST como ferramenta para ditar agoes

preventivas relacionadas a intervengao sanitaria, o que torna necessaria a gestdo adequada dentro da
abordagem Satide Unica, integrando os setores da saide, meio ambiente e agricultura, para mitigar

impactos ambientais e garantir a seguranca sanitaria da populagéo.

Palavras-chave: Contamina¢io; Marcadores Genéticos; Saide Unica.
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INDICES EPIDEMIOLOGICOS DO CANCER DE MAMA NO RIO GRANDE DO NORTE
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Introdugao: O cancer ¢ o nome dado a um conglomerado de mais de 100 doengas que tém em
comum o crescimento desordenado de celulas, com uma estimativa de que uma em cada cinco
pessoas desenvolvera cancer durante a vida. Sendo assim, o cancer de mama € caracterizado pelo
desenvolvimento desordenado de células nas glandulas mamarias, sendo o tipo de cancer mais
frequente entre as mulheres, embora os homens também possam desenvolver essa neoplasia.
Objetivo: Com isso, objetiva-se, analisar os dados epidemiologicos do Instituto Nacional de Cancer
(INCA) o cancer de mama, principalmente no estado do Rio Grande do Norte, com o fito de ressaltar
a importancia do conhecimento desses valores para a promogao de uma assisténcia de rastreamento
mais precoce e eficaz. Métodos: Desse modo, por meio de uma revisao narrativa, foram explorados
dados expostos e estimados pelo Instituto Nacional de Cancer para os anos de 2023 a 2025, realizando
assim um levantamento epidemiologico com essas informagoes a respeito do cancer de mama,
especificamente para o estado do Rio Grande do Norte, destacando os principais achados.
Resultados: Nesse sentido, segundo dados do INCA, espera-se que ocorram mais de 700 mil novos
casos de cancer no Brasil entre 2023 e 2025 Nos quais se observa que, entre os dados para cancer de
mama, sdo esperados mais de 73 mil novos casos para o triénio de 2023 a 2025, o que corresponde a
um risco estimado de 66,54 novos casos a cada 100 mil mulheres no Brasil e de 24,99 casos novos a
cada 100 mil mulheres na regiao Nordeste. Enquanto isso, para o Rio Grande do Norte, as estimativas
para 2023 apontam mais de 1.100 novos casos de cancer de mama feminino. Assim, pode-se destacar
que diversos fatores colaboram para o desenvolvimento dessa neoplasia, como a predisposi¢ao
genetica, historico de consumo de tabaco, consumo de alcool, falta de atividade fisica, uma
alimentacdo desregulada, entre outros fatores que podem contribuir, mesmo que indiretamente. O
cancer de mama, quando descoberto e tratado em estagios iniciais, aumenta as chances de um bom
prognostico. Conclusio: Desse modo, esses dados destacam a relevancia de politicas de saude
voltadas & conscientizagdo e a prevencao, abordando fatores de risco como histérico familiar,
consumo de tabaco e alcool, sedentarismo e alimentagao inadequada, sendo notorio que estratégias
de rastreamento e programas de educagdo para a saude sdo essenciais para reduzir a incidéncia e
melhorar o diagnostico precoce do cancer de mama.

Palavras-chave: Cancer de Mama; Epidemiologia; Saide.




Sobre a
Organizacao

R

Renata Canalle

Possui graduacao em Ciéncias Bioldgicas pela Faculdade
de Filosofia, Ciéncias e Letras de Ribeirdo Preto da
Universidade de Sdo Paulo, Mestrado e Doutorado em
Genética pela Faculdade de Medicina de Ribeirdo Preto
da Universidade de S3do Paulo e Pdés-doutorado pelo
Hospital das Clinicas da Faculdade de Medicina de
Ribeirdo Preto da Universidade de Sao Paulo.
Atualmente ¢é Professora Titular da Universidade
Federal do Delta do Parnaiba (UFDPar); Docente do
curso de Biomedicina da UFDPar; Presidente pro
tempore da Comissao Permanente de Pessoal Docente,
Membro Titular do Comité de Etica em Pesquisa da
UFDPar, Coordenadora do Projeto de Extensao
Brincando com Genética e Coordenadora Adjunta da
Liga Académica de Genética (LiAGen). E pesquisadora
do Grupo de Genética Humana e Médica (GeHMed)
atuando  principalmente em  pesquisas  sobre
polimorfismos genéticos de suscetibilidade, doencas
complexas, malformacdes congénitas e doencas raras.

E-mail: recanalle@ufdpar.edu.br

Lattes:
http://lattes.cnpq.br/6967412907190476
Orcid:
https://orcid.org/0000-0002-0411-5265

Luciana Rocha Faustino

Formada em Ciéncias Bioldgicas pela Universidade
Federal do Ceara. Mestre e Doutora em Ciéncias
Veterinarias pela Universidade Estadual do Ceara.
Realizou estagio de doutorado pelo programa CAPES-
Fulbright no Vincent Center for Reproductive Biology,
Massachusetts General Hospital/Harvard Medical
School, nos Estados Unidos. Atualmente, é professora
do curso de Bacharelado em Medicina da UFDPar e
Coordenadora de Cursos e Eventos da Pré-Reitoria de
Extensdo e Cultura. Também atua como professora do
curso de Licenciatura em Educag¢do Inclusiva na mesma
instituicdo. Coordena o Nucleo de Extensdo em
Genética Médica (NUGEM) ha seis anos, desenvolvendo
diversos projetos na area de genética e inclusdo.

E-mail: lucianafaustino@ufdpar.edu.br
Lattes:
http://lattes.cnpq.br/5540956377872796
Orcid:
https://orcid.org/0000-0002-9452-9014



https://orcid.org/0000-0002-9452-9014

Sobre a
Organizacao

Iva Sales Magalhaes

Bacharel em Biomedicina pela UFDPar. Membro do
NUGEM, onde atua como colaborador. Membro
fundador da Liga Académica Piauiense de Analises
Clinicas (LAPAC/UFDPar) e da Liga Académica de
Microbiologia (LAMIC/UFDPar). Integra o GEHMED,
realizando pesquisas sobre Educa¢do em Genética e
Divulgacdo Cientifica.

E-mail: iva.sales@hotmail.com

Lattes:
http://lattes.cnpq.br/1537503625068425
Orcid:
https://orcid.org/0000-0002-7614-7186




1
O




et

RO

2

O Congresso de Genética Médica do Delta do Parnaiba
(CONGENMDelta), realizado nos dias 20, 21 e 22 de margo de 2025,
constituiu o primeiro evento cientifico da area promovido pela
Universidade Federal do Delta do Parnaiba (UFDPar) e na regido da
Planicie Litoranea piauiense. Com carater multidisciplinar, o congresso reuniu
profissionais, pesquisadores e estudantes de diferentes areas da saude como:
Medicina, Biomedicina, Biologia, Fisioterapia e Psicologia, com o objetivo de
fomentar a integracdo de saberes, a atualiza¢ao cientifica e a formacgao
critica voltada a genética aplicada a pratica clinica e laboratorial.

A programacdao contemplou palestras, minicursos, apresentacdes culturais e
exposicOes de trabalhos cientificos, promovendo espacos de dialogo e troca
de experiéncias entre a comunidade académica e a sociedade. Nesse
contexto, destacou-se a relevancia da genética e da genOmica como
ferramentas essenciais para a compreensao da fisiopatologia das condic8es
genéticas, para o diagnostico de doengas constitucionais e para o
planejamento de condutas terapéuticas, evidenciando sua importancia na
qualificagdo do cuidado em saude.

Considerando o expressivo contingente populacional da regido e a
crescente demanda por profissionais capacitados para lidar com condi¢des de
base genética, o evento buscou suprir a necessidade de iniciativas cientificas
regionais que estimulem a educa¢do continuada, a pesquisa e a extensao
universitaria. Ademais, a aproximag¢ao com instituicbes sociais e organizacdes
parceiras, como a APAE, reforcou o compromisso com a inclusdo, a
dissemina¢do do conhecimento e a redu¢do de estigmas relacionados as
doencas genéticas e raras.

Os presentes anais reinem os trabalhos apresentados durante o congresso
e registram a producdo cientifica compartilhada ao longo do evento,
consolidando-se como instrumento de divulgacdo do conhecimento,
valorizacao da pesquisa regional e incentivo a formacdo de recursos humanos
comprometidos com a genética médica e com a promoc¢ao da saude.
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