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INTRODUÇÃO e OBJETIVO
Macroautofagia é um processo de degradação de componentes intracelulares através da via lisossomal. O processo é iniciado pela formação do

fagóforo que se fecha originando o autofagossoma, o qual fusiona com lisossomos levando à digestão dos componentes englobados. Esse processo é

dirigido por proteínas da família ATG, envolvidas desde o isolamento da membrana até o fechamento do autofagossomo. O perfil de mutações

somáticas nestes genes no câncer é pouco conhecido. Os genes ATG2A e ATG2B são necessários para a iniciação, alongamento e regulação

morfológica dos autofagossomos. Previamente observamos que mutações nesses genes estão entre as mais frequentes da família ATG nos principais

cânceres, entretanto o perfil dessas mutações é desconhecido.

O OBJETIVO do presente trabalho foi determinar o perfil das das mutações nos genes ATG2A/B nos principais cânceres humanos.

METODOLOGIA  
Utilizando o site COSMIC (Catalogue Of Somatic Mutations In Cancer), buscamos pelas mutações mais frequentes nos genes ATG2A e ATG2B. O

perfil das mutações foi analisado quanto ao tipo e posição de mutação, frequência da mutação, tipo de câncer e patogenicidade.

RESULTADOS

PERSPECTIVAS
Estudar o impacto das mutações de ATG2A/B na estrutura e função das proteínas utilizando ferramentas de bioinformática e ensaios in vitro.

Em 35161 amostras de cânceres foram encontradas 650

amostras com mutações em ATG2A. As mutações mais

frequentes são mostradas na Tabela 1. Para o gene ATG2B,

790 amostras de 35188 apresentaram mutações, sendo as

mais frequentes presentes na Tabela 2.

Perfil de Mutações em ATG2A/B Efeito das mutações em marcadores de autofagia

Considerando as mutações mais frequentes em ATG2A, observamos que 62 ocorrem em

cânceres de cabeça e pescoço (HNSCC). Assim, nós selecionamos 4 linhagens celulares para

avaliar a consequência destas mutações na autofagia. A Tabela 3 mostra as linhagens de

HNSCC a serem utilizadas no estudo. Alguns trabalhos tem avaliado a presença de marcadores

de autofagia nestas linhagens diante de diferentes

Estímulos, conforme mostrado na Tabela 4.


