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Atualmente, tratamentos restauradores com remoc¢ao parcial de dentina cariada (RP) t€m sido
propostos, com a finalidade de preservar tecido dentario, mas ainda discute-se a possibilidade
das bactérias que permanecem vidveis serem prejudiciais ao 6rgdo dentdrio. Desta forma,
analisar as modificagdes na composi¢do e na expressdo génica da microbiota residual da
dentina cariada apo6s a remogao total de dentina cariada (RT), tratamento padrdo, ou RP pode
contribuir para a compreensdo dos fenomenos associados ao tratamento restaurador de lesdes
dentindrias. O uso de ferramentas moleculares ¢ importante para avaliar atividade microbiana,
visto que grande parte da microbiota bucal ¢ composta por micro-organismos ainda nao
cultivaveis. Para compreender as fungdes que as bactérias estdo realizando ¢ investigado o
RNA mensageiro (mRNA) bacteriano: anélise metatranscritoma, ou transcritoma ambiental,
que analisa a expressao do gene microbiano dentro de complexos habitats naturais, em um
método independente de cultura. O objetivo deste estudo ¢ avaliar as modificacdes na
composi¢do e na expressdo génica da microbiota metabolicamente ativa da dentina em lesdes
de carie, antes e depois de dois tipos de tratamento: convencional - RT (grupo controle) -
versus conservador - RP (grupo teste). Para isto estd sendo realizado um ensaio clinico
randomizado controlado (ECR), no qual 54 pacientes com lesdes de carie em metade da
dentina de molares permanentes e pré-molares estdo sendo selecionados. Apds randomizagao,
os pacientes sdo alocados no grupo teste (n=27) ou no grupo controle (n=27). Os dentes
submetidos a ambos os tratamentos, estdo sendo selados por um periodo de seis meses antes
da restauragdo definitiva. Duas amostras de dentina serdo coletadas por cada paciente em
ambos os grupos: uma antes € outra apds o selamento provisorio das cavidades. Estas
amostras serdo analisadas pela técnica RNA-Seq para avaliagdo metatranscritoma, a qual
extrai e sequencia o RNA mensageiro da comunidade microbiana para observar os genes que
sdo expressos. As sequencias obtidas serdo mapeadas com genomas bacterianos relacionados
com biofilmes orais. Os dados obtidos serdo transformados em uma tabela com a contagem
do nimero de leituras de cada gene por amostra. A expressao diferencial entre as amostras
serdo avaliadas por meio de um conjunto de algoritmos pelo DESeq2. Para os genomas
bacterianos que apresentarem rotas metabolicas descritas na literatura, o website KEGG sera
utilizado para analisar as rotas metabodlicas dos genes com diferenca estatistica entre grupos.
Até o momento foram avaliados 11 pacientes, sendo que em cinco deles foi realizado RT em
que as lesdes apresentavam consisténcia de dentina coriacea (1) e dura (4) e coloragdo
amarela (2) e castanho claro (3). O grupo de RP, composto por 6 pacientes, apresentou lesdes
com consisténcia mole (2) e coriacea (4) e coloragdo amarela (1) e castanho claro (5). As
amostras de dentina estdo sendo armazenadas em solu¢do de protecdo (Reagente RNAprotect,
Qiagen, Valencia, CA), e armazenadas a -80°C para posterior analise. Demais Autores:
Marisa Maltz, Nailé Damé Teixeira, Daniela Jorge Corralo, Lais Ev,Thuy Do.



