O autismo classico, juntamente com 0s outros transtornos do espectro, apresenta alteraces qualitativas na
interacdo social, nas habilidades de comunicacdo e presenca de comportamentos e interesses estereotipados e
repetitivos. Embora diversas evidéncias apontem ateragdes neuroldgicas e genéticas, ndo existe ainda um
marcador biol6gico definido. No entanto, alteracBes epigenéticas podem estar envolvidas, assim como
alteracBes nos padrbes de expressdo de microRNA, responsaveis pela regulacdo da expressdo génica. Dessa
forma, esse estudo tem como objetivo avaliar o perfil de expressdo de 26 microRNA em amostras de sangue de
8 pacientes com autismo classico do género masculino com idade entre 5 e 10 anos e comparar com o perfil de
expressdo de 8 individuos tipicos da mesma faixa etaria. Ap6s a obtengdo da amostra, 0 sangue com
anticoagulante foi misturado com o reagente Trizol e estocado em freezer -80°C para posterior extragdo de
RNA total. A sintese de cDNA foi realizada com a utilizacdo de primer multiplex com oligonucleotideos
miRLoop especificos para 0 conjunto de microRNA. Reagles de PCR em tempo real foram realizadas através
do sistema SYBR Green, utilizando um oligonucleotideo que € microRNA especifico e um oligonucleotideo
complementar contendo uma sequéncia universal presente no oligonuclectideo utilizado para a sintese dos
cDNA. A andlise dos resultados mostrou diferencas estatisticamente significativas no perfil de expressdo de 3
microRNA entre os grupos estudados, sendo necessario ampliar 0 nimero amostral e avaliar novas moléculas
de microRNA. O perfil de expressdo de microRNA pode ser uma estratégia promissora para o desenvolvimento
de exames diagnésticos e tratamentos mais especificos. Fontes financeiras:
FIPE/HCPA,CNPg,CAPES,|IBN-NET,PROPESg/UFRGS



