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Predicdo dos pollmorflsmos danosos ho gene associado ao cancer de mama NQO2
humano utilizando diferentes ferramentas
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INTRODUCAO

O cancer de mama € a neoplasia mais comum entre as
mulheres e o principal tipo de carcinoma que causa mortes no
mundo na populacao (Santos e Chubaci, 2011). Huss et al. (2018)
propdoem que os polimorfismos nucleotidicos simples (SNPs). A
mutacao do tipo missense, também conhecida como SNP nao
sinbnima, altera a configuracao dos aminoacidos e pode causar
impacto na estrutura e funcao da proteina (Wohlrab, 2006).
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A NADPH Quinona 2 Desidrogenase (NQOZ2) € uma das enzimas
responsavel por neutralizar carcinogénicos (Yu, 2009) e esta
presente no citosol celular e realiza a metabolizacao de estrogénio
e de compostos de quinona ou semi-quinona derivados de
estrogénio, 0os quais sao associados ao aparecimento de células
cancerigenas nas glandulas mamarias (Yu,2009). A regiao
cromossOmica onde é encontrado o gene para codificacao do
NQO2 é, de acordo com Lerebours et al. (2002), normalmente
perdida em células e tecidos de carcinoma mamario.

OBJETIVO

Realizar a predicao dos nsSNPs mais provavelmente danosos no
gene NQO2 humano, através de diferentes ferramentas
computacionais.

RESULTADOS E DISCUSSAO

O numero de nsSNPs danosos encontrado foi de 88 no
Mutpred, 73, no Panther, 65 no SNAP, 64 no Mutation Assessor, 60
no PhD-SNPs, 59 no PROVEAN, 56 no Polyphen-2, 50 no SIFT, 49 no
Predict-SNP e 16 no SNPs&GO.
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Grafico 1: Numero de nsSNPs danosos encontrados por ferramenta
de predicao
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MATERIAS E METODOS

mentificagéo de gene}

> busca realizada nos
bancos de dados:

NCBI, OMIM, OMIA, |
EBI, EMBL, Protein

Data Bank, Uniprot e
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A relacao entre os escores foi avaliada por Correlagéo\
de Pearson. A significancia dessa classificacao foi avaliada
pelo teste de Qui-quadrado. As analises estatisticas foram
realizadas com nivel de confianca de 95% no programa
\SPSS v.20. Y,

/Registro de informagées\
referentes ao tipo de
mutacao, alelos, posicao
cromossOmica,
frequéncia, alteracao
funcional e fenotipos

associados. /

Avaliacao em diferentes

« ferramentas de predicao dos
efeitos dos nsSNPs obtidos no

_ funcionamento dos genes. Y,

~

\probabilidade de serem prejudiciais a funcao do gene.

CONSIDERACOES FINAIS
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14 mutacoes foram classificadas como danosas pelas 10
ferramentas > scores de dano elevados indicam a maior

J
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" As ferramentas de predicio permitem classificar os nsSNPs
guanto a probabilidade de efeito danoso no gene NQOZ2 e
ressaltaram a importancia da priorizacao desses em estudos
\ clinicos. )
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