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O Lupus Eritematoso Sistémico (LES) é uma doenca
autoimune crbnica que afeta multiplos 6rgdos e
sistemas, como pele, rins e sistema nervoso. Este
trabalho desenvolveu um banco de dados biolégico
contendo dados de expressao génica de amostras de
LES. Para isso foi utilizando dados publicos de
transcriptoma, e aplicada técnicas de bioinformatica e
pipelines computacionais para a analise e identificagdo
de genes diferencialmente expressos entre amostras
controle e de LES. Com isso buscou-se e criagao de um
recurso computacional que possa ser utilizado para
pesquisas que envolvam o entendimento de
mecanismos moleculares do LES.

Introducgao

O transcriptoma € o conjunto completo de transcritos de
um organismo, sendo composto de RNAs mensageiros,
transportadores dentre outros (FIGUEIREDO, 2020).
Através de dados de expressao de transcritos, pode-se
observar padrées de expressédo génica de moléculas de
RNA. No contexto do LES, uma doenga autoimune e de
origem poligénica, a analise destes padrdes de
expressao, pode fornecer meios para um maior
entendimento sobre os mecanismos moleculares da
doencga. Através da criagdo de um banco de dados
biolégico com estas informacdes de expressao génica de
LES, buscou-se fornecer recursos para auxiliar
pesquisas sobre a etiologia do LES.

Materiais e Métodos

Os dados de transcriptoma utilizados na analise, foram
obtidos através do banco de dados publico BioProject,
disponibilizado pelo National Center for Biotechnology
Information (NCBI), utilizando parametros especificos
para busca de dados de expressao génica de LES. Para
a analise destes dados, foi desenvolvido um pipeline
computacional que inclui etapas de filtragem de
qualidade, mapeamento dos transcritos contra o genoma
de referéncia humano (versdo hg38), contagem e
normalizagdo de reads e analise estatistica utilizando o
pacote DESeq2 (LOVE; HUBER; ANDERS, 2014) e o
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software R. Os dados da andlise foram anotados com
metadados e organizados em formato de arquivo tabular.

Resultados e Discussao

Foram selecionados todos os estudos de transcriptoma
publico de LES, totalizando 1188 amostras. Com a
aplicacdo do pipeline computacional foi possivel a
analise automatizada dos dados, resultando na
identificacdo de genes diferencialmente expressos entre
amostras controle e de LES. Os resultados desta analise
expdéem genes com expressdo alterada em amostras
LES, comparadas com amostras controle, os quais,
através de estudos especificos, podem contribuir para
um entendimento mais aprofundado sobre o
desenvolvimento desta doenca. Todas as informacdbes
desta analise foram disponibilizadas através da criagcao
de um banco de dados biolégico o qual poderd ser
disponibilizado para o acesso da comunidade cientifica.

Conclusao ou Conclusoes

O pipeline computacional desenvolvido oferece um
processo eficiente para a analise automatizada de dados
de expressao génica, independentemente do tipo de
amostras. Ainda, a criagdo de um banco de dados de
transcriptoma para LES fornece meios para pesquisas
que visam compreender os mecanismos moleculares de
LES.
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