Ferramenta de estadiamento de tumores baseada em informacgdo de expressdo génica:

plausivel ou utépico?

O cancer de pulmao pode ser diagnosticado sob diversas formas. Os métodos
mais utilizados, além dos exames radioldgicos, sdo a citologia do escarro, a
broncofibroscopia, a pungdo aspirativa transtoracica e a toracoscopia, entre outros.
O estadiamento reflete a extensdo anatdmica do cancer. Denoix propds a base para o
estadiamento de cancer; tal base foi adaptada para o cancer de pulmao, porém, ja sofreu
diversas modifica¢cdes ao longo dos anos. Essas mudangas ocorreram devido ao avanco
da tecnologia nos métodos de diagndstico, e sdo importantes para orientar o médico para
estipular o tratamento e estimar o prognoéstico do paciente.

As neoplasias malignas podem ser agrupadas em diferentes varidveis, tais como:
localizacdo, volume do tumor, invasdo direta ¢ linfatica, metastases a distancia,
diagnostico histopatologico, produgdo de substancias, manifestagdes sistémicas,
duracdo dos sinais e sintomas, sexo e idade do paciente etc.

Uma forma de reduzir todas estas variaveis ¢ usar a informagdo da expressdo génica
(microarranjo), sendo que essa analise pode ser realizada usando um banco de dados
publico, o String, o qual fornece a rede das interagdes proteina-proteina para o
Homo sapiens. Tal rede ¢ analisada pelo método Cost Function Minimized (CFM)
, que essencialmente ordena todas as proteinas da rede em uma lista pelo seu grau de
conectividade.

A informacdo de microarranjo de cancer de pulmdo de fumantes, ex-fumantes e nao-
fumantes ¢ obtida no banco Gene Expression Omnibus, ¢ os dados de expressdo
génica sdo projetados sobre o ordenamento através do programa Transcriptogram.
Dessa forma, obteremos o comportamento global de todas as proteinas ordenadas. A
partir destes perfis de expressdo sdo calculadas as diferengas entre todos os perfis,
gerando uma matriz de distancias; logo apds, ¢ aplicado um método de clusterizacio
chamado neighbour joining. Encontramos 7 grupos distintos: dois grupos sdo formados
por tecidos normais e o restante por tecidos tumorais, sendo que cada grupo tem
caracteristicas intrinsecas que podem dar origem ao estadiamento transcricional para o

cancer de pulmao, podendo servir como diagnostico..



