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envolvimento do CMSC em diferentes processos reprodutivos, o objetivo deste trabalho foi
investigar a expressao génica de NLRP5, TLE6, OOEP e KHDC3L na reprodugao masculina, por
meio de transcriptomas disponibilizados no Gene Expression Omnibus (GEO). Apos a selegao
dos estudos, os dados de microarranjo foram analisados nosoftware R,assim como os dados de
RNASeq apds o alinhamento no Galaxy Europe. Foram utilizados os pacotes edgeR, affy e limma
para avaliagado das expressdes diferenciais, que foram comparadas entre os grupos. Um Valor-
P ajustado < 0,05 foi considerado estatisticamente significativo. Comparando NLRP5, TLEG,
OOEP e KHDC3L entre ovario e testiculo 6, 9, 11-12 e 17 semanas pos-concepgao (spc),
observou-se que o ovario apresenta maior expressao em relagéo ao testiculo, exceto em TLEG
(6 spc), NLRP5 (11-12 spc) e KHDC3L (17 spc). Ja em adultos, OOEP esta mais expresso no
testiculo em comparagao com o ovario (logFC = -2,17; p = 2,25 x 10-6). Além disso, OOEP esta
menos expresso no ejaculado de pacientes com teratozoospermia em relagdo ao controle (logFC
= -1,23; p = 0,003). Esses resultados sugerem um possivel papel de OOEP em processos
reprodutivos masculinos, fisiolégicos ou patolégicos, sendo o primeiro relato de associagao dos
genes do CMSC com processos reprodutivos masculinos, trazendo uma nova perspectiva de
estudo nesse contexto. Em sequéncia, serdo realizadas analises de vias e ontologias desses
genes, que serdo fundamentais para a melhor compreensao de suas fungdes.
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O uso de amostras de tecido normal adjacente ao tumor (AT) € comum como grupo controle em
estudos de cancer. Porém, trabalhos anteriores sugerem que o AT possui diferengas moleculares
em relagéo ao tecido de individuos sem tumor (ST), questionando sua validade como controles.
Redes bioldgicas sdo amplamente usadas no estudo de doencas por modelarem interagdes
complexas e em grande escala entre elementos de um sistema bioldgico. O objetivo deste
trabalho € investigar possiveis diferengas em nivel de rede biolégica entre os dois grupos
controles (AT e ST), e entre estes e amostras de tecido tumoral (TT). Foi realizada uma analise
e comparacgao sistematica de redes de co-expresséo entre TT, AT e ST considerando quatro
tipos de cancer: mama, pulmao, prostata e tireoide. Dados de transcriptoma das bases publicas
TCGA e GTEx previamente processados foram obtidos, transformados para log2 e filtrados para
remover genes com baixa variancia entre os grupos. No R, as redes de co-expressao foram
geradas com limiar de correlagao de Pearson |p|>0.6. Dois conjuntos de genes foram definidos:
genes positivos (POS), associados a cancer conforme as bases OMIM, GWAS, DisGenet, NCG
e PubTator; e genes negativos (NEG), sem associagéo prévia com nenhuma doenga de acordo
com estas bases. Métricas de centralidade foram extraidas para os genes em cada rede, e
avaliadas quanto a diferengas estatisticas entre redes e entre conjuntos de genes com os testes
Kruskal-Wallis e Mann-Whitney. Os resultados indicam diferengas estruturais significativas na
rede AT em relagdo as demais, com maior conectividade nos quatro casos: 0 numero de
conexdes em TT em relagdo a AT variou entre 11% (mama) e 55% (pulmao), e em ST entre
14.4% (tiredide) e 37% (mama), indicando maior correlagéo entre as expressdes de genes em
AT. Foi observado, também, maior grau e menor betweenness em AT. Diferengas nas
centralidades entre redes foram significativas (p<0.01) tanto de forma global como na anadlise
dos conjuntos POS e NEG. Entre as centralidades dos genes POS e NEG em cada rede, porém,
as diferencas foram significativas em TT, mas ndo em ST. E possivel concluir que as redes de
co-expressao AT e ST diferem bastante estruturalmente, corroborando a existéncia de diferengas
moleculares entre estes tecidos. Uma analise mais aprofundada dos dados, buscando os
principais genes envolvidos nas alteragbes estruturais e suas fungdes bioldgicas, € necessario
para melhor compreender as implica¢des destas alteracdes.
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