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INTRODUÇÃO

INTRODUÇÃO
O lncRNA (RNA de cadeia longa não codificante) é um tipo de RNA 

pouco conhecido que vem sendo estudado com maior frequência nos 
últimos anos. Ainda há muitas particularidades a serem descobertas a 
seu respeito, mas já demonstrou possuir diversas interações no 
organismo humano, inclusive com o material genético, com oncogenes 
e, consequentemente, oncoproteínas. No contexto oncológico, suas 
interações variam desde supressão tumoral até a estimulação 
proliferativa, havendo importância para o avanço da compreensão dos 
mecanismos moleculares envolvidos no desenvolvimento e na remissão 
de um câncer.

Este estudo tem como objetivo pesquisar possíveis interações 
moleculares entre lncRNA com proteínas ou genes envolvidos nas 
diversas etapas de crescimento e desenvolvimento carcinogênico, além 
de discriminar as interações que são pró-oncogênicas das que são 
supressoras tumorais.

OBJETIVO

METODOLOGIA
Realizou-se amplo estudo em bioinformática com utilização das linhas 

de comandos do sistema operacional linux, além de aplicativos como 
python3, blastn e as bases de dados de genoma humano depositadas 
no NCBI (National Center for Biotechnology Information) e 
NONCODEv6. Foram utilizados sequências fasta de dois softwares de 
montagem de genoma obtidos em estudos prévios, Trinity e Clc, para 
realizar o pareamento com sequências de lncRNA do genoma humano 
obtido das bases de dados supracitadas. Posteriormente, foi realizado o 
blastn deste pareamento, então obtido os resultados e organizados em 
tabelas, destacando as interações mais promissoras. Analisamos a 
provável função biológica do lncRNA selecionado por meio de 
publicações científicas colhidas no NCBI e, por fim, foi utilizado o banco 
de dados RPISeq para predição de interação RNA-proteína. Para avaliar 
probabilidades de interação, valores acima de 0,5 são considerados 
positivos, isso é, a sequência de RNA testada possui probabilidade alta 
de interação com a proteína de interesse. Dessa forma, as sequências 
testadas obtiveram valores acima de 0,5, o que indica que todas elas 
possuem potencial para interagir com as proteínas dos matches.

DISCUSSÃO E RESULTADOS CONCLUSÕES

REFERÊNCIAS

Foram encontradas interações do gene LINC00623 na progressão 
do adenocarcinoma de pulmão através do miR-1207-5p e, também, a 
regulação em células CP70 do câncer ovariano por meio do lncRNA 
ENST00000457645, além de interações supressoras entre o lncRNA 
exossomal SENP3-EIF4A1 e células do carcinoma hepatocelular, 
antagonizando a ação do miR-9-5p. Estudos in vitro são necessários 
para testar a interação destes lncRNA com os alvos gênicos, bem 
como as proteínas.

No grupo de sequências da Trinity foram selecionadas 10 interações. 
Em duas foram obtidos resultados compatíveis com Mola Hidatiforme, 
porém, não foi possível esclarecer o mecanismo de participação dos 
lncRNAs nesse tumor; uma interação constatou relações do gene 
LINC00623 com adenocarcinoma de pulmão, através do miR-1207-5p, 
promovendo crescimento tumoral por meio de ações em vias de 
sinalização PI3K/Akt e também com valor prognóstico desfavorável para 
a doença, além disso, o lncRNA ENST00000457645 possui atividades 
relacionadas à reversão da resistência à Cisplatina em células de 
câncer de ovário CP70. Também foi revelado uma significativa interação 
relacionada a variantes de splicing alternativo em genes relacionados ao 
câncer gástrico. Em outra interação houve relação do lncRNA exosomal 
SENP3-EIF4A1 no processo de supressão tumoral em células de 
carcinoma hepatocelular por meio de indução à apoptose através do 
antagonismo ao miR-9-5p.
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Tabela 1. Melhores interações (best hits) selecionadas pelo blastn e posteriormente pelos 
autores, com enfoque nas interações do adenocarcinoma de pulmão, câncer de ovário, 
câncer gástrico e carcinoma hepatocelular.

Tabela 2. Interações proteicas encontradas no RNA-Protein Interaction Prediction (RPISeq) 
com os lncRNAs estudados à partir da base de dados NCBI.

No grupo de pareamentos da Clc foram selecionadas 5 interações, 
em três delas houveram resultados compatíveis com Mola Hidatiforme, 
contudo, sem encontrar o mecanismo correto dos lncRNAs. Em outra 
interação foi possível analisar a mesma relação obtida na Trinity entre 
o lncRNA SENP3-EIF4A1 e o carcinoma hepatocelular. Em ambos 
grupos houveram interações sem significado biológico.


