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INTRODUCAO

Em pacientes com insuficiéncia renal cronica terminal,
o transplante renal &€ a garantia de uma maior
sobrevida e melhor qualidade de vida. Porém, a reagao
de rejeicao € uma causa importante de perda do
enxerto, e uma melhor compreensao de seus
mecanismos €& fundamental. Genes candidatos a
preditores do desenvolvimento de rejeicao aguda
foram identificados em varios estudos apos o
transplante. Agora, tentamos prever o risco antes da
realizacao do transplante, levando a melhores
estratégias imunossupressoras, e consequente melhora
em desfechos de rejeicao aguda.

OBIJETIVOS

Nesse trabalho, tentou-se correlacionar os perfis de
expressao dos genes-alvo no pré-transplante renal e o
quadro apresentado depois, permitindo através de
analise de expressao génica predizer a ocorréncia de
rejeicao aguda no periodo pds-transplante renal, de
modo a desenvolver uma ferramenta de diagnostico
nao invasivo.

METODOLOGIA

Amostras de sangue periférico de 59 pacientes
submetidos a transplante renal no Hospital de Clinicas
de Porto Alegre (HCPA) entre 2008 e 2009 foram
coletadas e processadas. Dos linfocitos extraidos, foi
purificado o mRNA e este convertido a cDNA (por RT-
PCR) e, em seguida, submetido a técnica de
quantificacao relativa por reacao em cadeia da
polimerase em tempo real (qPCR).

Meédia Desvio
ldade RA NRA RA NRA
P > 0,05 45,41 41,4 13,5 12,6
RA NRA
Género V1 F \Yj| F
P >0,05 13 S 17 13
RA NRA
Raca |Branco|Pardo|Negro|Branco|Pardo|Negro
P > 0,05 22 0 0 27 2 1
RA NRA
Inducao| Nada | ATG |Basilix| Nada | ATG |Basilix
P > 0,05 2 6 14 8 6 16

Tabela 1 — Distribuicdo nos grupos Rejeicao Aguda (RA) e Nao Rejeicao Aguda (NRA).
Nenhum dos dados acima apresentou diferenca estatisticamente relevante. Para analise
da idade foi utilizado o Teste T e para as demais, o Teste Qui-Quadrado (x2).

RA NRA
DGF sim |([Nao [sim |nao
P < 0,05 14 8 S 22

Tabela 2 — Disfuncao inicial do enxerto. A tabela mostra que a presenca de DGF tem
influéncia estatisticamente significativa no desenvolvimento de Rejeicao Aguda (RA).

Contato: thaishain.ufrgs@gmail.com

GENES ANALISADOS

O gene de controle endégeno escolhido como
normalizador foi o 18s rRNA e os genes escolhidos para
o estudo foram FOXP3, TIM3, Perforina, IP-10 ,
Granulisina e CXCL9.

RESULTADOS

Nossos resultados parciais estao apresentados nos
graficos abaixo. Nessa analise, vimos que nao houveram
diferencas com relevancia estatistica entre os grupos RA
e NRA para os genes TIM-3, FOXP3, PERFORINA e
CXCL9. Ja os genes IP-10 e Granulisina apresentaram
P<0,05, indicando que pode existir uma relacao de sua
expressao preé-transplante com o desenvolvimento de
rejeicao aguda.

45

RA
NRA

40

35

*
30
15
13 |||||||
a

TIM3 FOXP3 IP10 PERF PG

(%3]

o]

L

Figura 1 — Expressao dos genes nos grupos RA e NRA. Analise estatistica foi feita pelo Teste
Mann Whitney. Ao contrario do que era esperado, foi detectada uma hipoexpressao
significativa do gene codificador de IP-10 no pré-transplante.* P < 0,05.

‘ ‘RA Figura 2- Expressdo do
NRA gene  codificador  de
Granulisina, apresentando
diferenca significativa
entre os grupos (* P <
0,05), a exemplo do que
ocorre com IP-10 também
aparece hipoexpresso no
pré-transplante, trazendo
uma possivel correlacao
entre as funcdes dessas
proteinas e sua influéncia
na ocorréncia ou nao da
rejeicao aguda.
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CONCLUSAO

Sao multiplos os fatores envolvidos na reacao de
rejeicao, e compreendé-los, assim como suas interagoes,
é fundamental para elucidar esse processo.
Considerando os resultados inesperados, mais estudos
na area serao necessarios para explicar completamente

os resultados obtidos.



