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1) Análise de expressão dos genes envolvidos no

microambiente tumoral da via IL-6/JAK2/STAT3

Esse estudo tem como objetivo avaliar, por meio de

ferramentas in silico, os componentes e interações da via IL-

6/JAK2/STAT3 no TME do câncer de mama

O estudo confirma o envolvimento da via IL-6/JAK2/STAT3 no 

câncer de mama, destacando STAT3, IL-6 e TGF-β1 como 

reguladores críticos do microambiente tumoral. 

INCA. INCA estima 704 mil casos de câncer por ano no Brasil até 2025. Disponível

em: <https://www.gov.br/inca/pt-br/assuntos/noticias/2022/inca-estima-704-mil-casos-

de-cancer-por-ano-no-brasil-ate-2025>.
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Para cada ano do triênio 2023-2025,

segundo o INCA, foram estimados

73.610 novos casos de câncer de

mama no Brasil (INCA, 2022)

O microambiente tumoral (TME)

apresenta células que exercem um

papel central na progressão do câncer

ao modular a expressão de genes

envolvidos em processos pró-

inflamatórios.

A interleucina 6 (IL-6)

desempenha um papel

crítico na regulação do

microambiente tumoral

ao ativar a via Janus

Kinase 2/Transdutor de

Sinal e Ativador de

Transcrição 3

(JAK2/STAT3)

2) Predição de rede de interação proteína-proteína da via

IL-6/JAK2/STAT3

3)  Análise de sobrevivência global baseado na expressão 

dos genes selecionados

O heatmap evidenciou diferenças na expressão gênica dos

genes STAT3, IL-6 e TGF-β1 que apresentaram maior

expressão em comparação aos demais.

Os dados obtidos indicaram que pacientes com alta

expressão de IL-6 apresentaram melhor sobrevida global,
havendo discrepância com a literatura.
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