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INTRODUGAO

Para cada ano do triénio 2023-2025,
segundo o INCA, foram estimados
73.610 novos casos de cancer de
mama no Brasil (INCA, 2022)

O microambiente  tumoral (TME)
apresenta células que exercem um
papel central na progressdo do cancer
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OBJETIVO

Esse estudo tem como objetivo avaliar, por meio de
ferramentas in silico, os componentes e interagdes da via IL-
6/JAK2/STAT3 no TME do cancer de mama

METODOLOGIA

Anadlise de expressdao dos
TC G A genes envolvidos no
microambiente tumoral da
via IL-6/JAK2/STAT3
Predicdo de rede de
interacdo  proteina-proteina
STRING (PPI) da via IL-
6/JAK2/STAT3
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Andlise de sobrevida global
baseada na expressdo dos
genes selecionados

AGRADECIMENTOS

nes-

44
LEMTE g oo
VA

DE PERNAMBUCO

+i

RESULTADOS E DISCUSSAO

1) Analise de expressdao dos genes envolvidos no
microambiente tumoral da via IL-6/JAK2/STAT3
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O heatmap evidenciou diferengas na expressao génica dos
genes STAT3, IL-6 e TGF-B1 que apresentaram maior
expressao em comparagao aos demais.

2) Predigao de rede de interagao proteina-proteina da via
IL-6/JAK2/STAT3
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3) Analise de sobrevivéncia global baseado na expressao
dos genes selecionados
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Os dados obtidos indicaram que pacientes com alta

expressao de IL-6 apresentaram melhor sobrevida global,
havendo discrepancia com a literatura.

CONCLUSAO

O estudo confirma o envolvimento da via IL-6/JAK2/STAT3 no
cancer de mama, destacando STAT3, IL-6 e TGF-31 como
reguladores criticos do microambiente tumoral.

REFERENCIAS

INCA. INCA estima 704 mil casos de cancer por ano no Brasil até 2025. Disponivel
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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