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Um dos principais desafios da medicina molecular na era pós-genômica é o estudo das proteínas e suas interações. 
Peptídeos que reconheçam e interajam com os diferentes tipos celulares de forma especifica prometem ser importantes 
ferramentas terapêuticas, diagnósticas e de pesquisa. Técnicas novas têm sido desenvolvidas para o estudo destas 
interações, sendo uma delas o “phage display”, que consiste na manipulação do genoma de fagos filamentosos para que 
apresentem peptídeos exógenos fusionados a suas proteínas de superfície, formando bibliotecas conformacionais de 
peptídeos exógenos fusionados a suas proteínas de superfície, formando bibliotecas conformacionais de peptídeos 
candidatos para interagir com alvos específicos. O objetivo deste trabalho consistiu na identificação de ligantes com 
afinidade aumentada pelo cérebro, mediante o uso de uma biblioteca de fagos. Utilizou-se um sistema de seleção in vivo 
(biopanning in vivo) que estudou uma biblioteca de fagos M13 que dispõe 7 distintos aminoácidos ao acaso flanqueados por 
duas cisteínas (CX7C). Os fagos forma injetados por via intravenosa na cauda de camundongos CF1 de dois meses de idade. 
Depois de 15 minutos, os animais forma perfundidos e os órgãos foram coletados, homogeneizados e lavados para 
recuperação dos fagos. Assim se realizaram duas etapas, cada uma delas com 3 ciclos de biopanning. Vinte fagos 
recuperados do terceiro ciclo de ambas as etapas forma caracterizadas. Destes, 7(35%) apresentaram a seqüência de 
aminoácidos CSPLNRLAC. Além disso, dois fagos (10%) apresentaram coincidência nos aminoácidos CSPKYXXTC, onde X são 
os aminoácidos não coincidentes, e outros dois (10%) apresentaram coincidência nos aminoácidos CEXTSXXQC. Por este 
motivo a seqüência CSPLNRLAC foi estudada quanto a sua afinidade pelo cérebro, que demonstrou estar aumentada 
(p<0,0001) em relação aos outros órgãos. O fato de identificar seqüências de peptídeos que apresentem afinidade pelos 
diferentes tecidos aumenta as ferramentas disponíveis para o endereçamento de agentes terapêuticos e diagnósticos aos 
diferentes órgãos. Sua utilização em terapia gênica pode contribuir para um melhor direcionamento dos vetores.  
 
POLUIÇÃO DO AR E DEFEITOS CONGÊNITOS EM PORTO ALEGRE, BRASIL. Nascimento CR , Bergamaschi CB , 
Henriques MA , Quintana A , Andreoni L , Thomé J , Waldman C , Peres RM , Sanseverino MTV , Schüler-Faccini L . Estudo 
Colaborativo Latino-Americano de Malformações Congênitas (ECLAMC); Serviço de Genética Médica-HCPA; Departamento de 
Genética-UFRGS ), FEPAM . HCPA - UFRGS. 
Fundamentação:Está bem estabelecido que a exposição à poluição do ar é um problema sério de saúde, levando à redução 
da expectativa de vida e diversas doenças. De preocupação particular, são as evidências indicando que fetos e crianças são 
mais vulneráveis que adultos a uma série de agentes tóxicos ambientais. Entretanto, há poucos estudos epidemiológicos em 
humanos avaliando uma relação entre parâmetros de poluição de ar e defeitos de nascimento. Objetivos:Trata-se de um 
estudo de caso-controle com a objetivo de avaliar um possível efeito da poluição do ar na incidência de malformações 
congênitas maiores isoladas, ocorridas de 1992 a 2002. Causistica:No total 88.215 nascimentos foram analisados nos 
hospitais monitorizados pelo Estudo Colaborativo Latino-Americano de Malformações Congênitas (ECLAMC) em Porto Alegre, 
Brasil. Baseando-se nas medidas de poluentes das estações de monitorização ambiental, a cidade foi dividida em duas 
regiões distintas: uma incluindo as áreas mais poluídas e a outra incluindo as menos poluídas. Os casos eram os 
nascimentos com malformações congênitas maiores isoladas (n=719) e seus controles foram definidos como o primeiro 
recém-nascido sem malformações, emparelhando pelo sexo. A localização da residência da mãe durante a gravidez foi usada 
como parâmetro de exposição baseando-se nas zonas mais ou menos poluídas.Resultados:Na análise não-ajustada, foi 
achada uma associação entre malformações maiores isoladas e residência localizadas em zonas mais poluídas (OR=1.46; 
95% IC95%=1.32-1.62; p<0.001). O teste de regressão logística múltipla demonstrou uma relação de risco aumentada 
entre residir em zonas poluídas e defeitos congênitos com uma odds ratio de 2.24 (p<0.001) e nenhum fator de confusão 
foi encontrado.Conclusões:Apesar das limitações associadas com a maioria dos estudos de caso-controle baseados em 
registros hospitalares de defeitos congênitos, nos quais o tamanho de amostra é limitado, e apesar do fato de que algumas 
mulheres grávidas moravam em cidades sem um sistema de monitorização ambiental da qualidade do ar, este estudo abre 
nova abordagem para tentar estabelecer o impacto de poluição do ar na saúde fetal de Porto Alegre.  
 
ANÁLISE DAS EXPANSÕES TRINUCLEOTÍDICAS CAG NOS GENES DE SCA1, SCA2 E SCA6. . Trott A , Carvalho TS , 
Jardim LB , Giugliani R , Pereira MLS . Serviço de Genética Médica - Hospital de Clínicas de Porto Alegre; Depart. de 
Bioquímica e Depart. de Genética - UFRGS, Porto Alegre, RS. . HCPA - UFRGS. 
As ataxias espinocerebelares autossômicas dominantes (SCAs) são doenças neurodegenerativas que atingem o cerebelo e 
suas principais conexões. As mutações associadas à SCA1, SCA2 e SCA6 são expansões do trinucleotídeo CAG na região 
codificante dos seus respectivos genes levando, no caso de alelos mutados, à síntese de proteínas com uma expansão de 
poliglutaminas. O objetivo deste trabalho foi o estabelecimento de um método não radioativo para detecção e quantificação 
de alelos normais e expandidos nos genes de SCA1, SCA2 e SCA6 em pacientes que apresentavam uma suspeita clínica de 
um tipo de SCA. O protocolo laboratorial consistiu inicialmente da amplificação por PCR da seqüência nucleotídica dos 
respectivos genes contendo a repetição CAG e posterior análise do produto de PCR por eletroforese em gel de agarose, 
permitindo a determinação qualitativa da presença ou não da expansão trinucleotídica. Posteriormente, os mesmos produtos 
foram submetidos à análise por eletroforese em gel de poliacrilamida para a determinação do número de repetições em 
cada alelo da amostra analisada. No total, 64 indivíduos foram analisados, os quais tinham sido previamente testados para a 
doença de Machado-Joseph (DMJ ou SCA3), apresentando resultado negativo. O protocolo proposto foi padronizado e 
alguns pacientes testados apresentaram alelos com número de repetições alterado para as três SCAs estudadas. Um 
paciente apresentou resultado positivo para SCA1 com um alelo mutado contendo 47 repetições CAG. Quanto à análise dos 
alelos para o gene de SCA2, foram detectados sete pacientes com alelos alterados. Quatro apresentaram um alelo 
expandido com 38 repetições CAG, um outro paciente apresentou um alelo expandido com 41 repetições e no sexto 
paciente observamos um alelo mutado com 42 repetições CAG. Além desses 6 pacientes confirmados, um outro paciente 
apresentou alelos com números de repetições em uma faixa intermediária entre a faixa normal e a faixa de expansão (32 e 
33 repetições CAGs) sendo considerado positivo, pois 33 repetições podem levar à doença. Os resultados de SCA2 
permitiram a observação do fenômeno de antecipação, onde quanto maior a expansão CAG, mais cedo iniciam as 
manifestações clínicas da doença. A análise dos pacientes para SCA6 demonstrou a ocorrência de quatro pacientes positivos. 


