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O Transtorno do Espectro Autista (TEA) é uma desordem do neurodesenvolvimento 
caracterizada por uma díade comportamental que inclui comunicação e interação 
social prejudicados, além da presença de comportamentos repetitivos e 
estereotipados; atualmente, a prevalência estimada é de 1:44 para crianças de até 8 
anos nos Estados Unidos. Apesar da etiologia do TEA ser desconhecida, sabe-se que 
fatores de risco genéticos e ambientais, bem como suas interações, estão associados 
ao desencadeamento desse transtorno. Considerando o panorama geral, é de suma 
importância o estudo de fatores que possam atuar como mediadores das interações 
genoma-ambiente, como os Fatores de Transcrição (FTs), os quais são um grupo de 
proteínas que podem interagir com o DNA e regular a expressão gênica, participando 
de diversos processos críticos durante o desenvolvimento. Sendo assim, o objetivo do 
presente trabalho foi buscar na literatura possíveis associações entre FTs e TEA. Foi 
realizado um levantamento na literatura acerca de trabalhos que abordam as 
temáticas TEA e FTs. Através de estudos genéticos analisando populações ou 
famílias com casos de TEA, foram demonstradas diversas alterações nos FTs 
associadas com neurodesenvolvimento, componentes neuroimunológicos e 
alterações pontuais em vias biológicas envolvidas em diversas rotas metabólicas, 
como a via da WNT. Interessantemente, os FTs identificados apresentam picos de 
expressão em regiões embrionárias associadas ao sistema nervoso relevantes para 
o TEA, ressaltando seu papel no neurodesenvolvimento. Portanto, essa análise da 
literatura nos permite pensar em possíveis mecanismos associados à fisiopatologia 
do TEA, permitindo uma melhor compreensão acerca deste transtorno. 
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