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Fundamentacao/Introduc¢io: A Xeroderma Pigmentosum (XP) ¢ uma genodermatose autossomica
recessiva rara, caracterizada por hipermelanizagao da pele, perda de audicdo, cegueira e alto risco
de tumores cutaneos. Embora muitos genes tenham sido associados a XP, poucos estudos tém
explorado o papel de RNAs nao-codificantes, tais como miRNAs e cicRNAs, no contexto da
doenga.

Objetivos: Identificar miRNAs e circRNAs que regulam a expressao dos genes associados aos
diferentes subtipos da XP, visando a sele¢do de novos alvos terapéuticos e/ou de interesse para
melhor entendimento da heterogeneidade clinica observada na XP.

Delineamento e Métodos: Por meio de uma abordagem baseada em revisdo narrativa acrescida de
analises de bioinformatica, foram pesquisados dados prévios sobre miRNAs e circRNAs validados
experimentalmente como reguladores dos genes associados com XP (XPA, XPB, XPC, XPD, XPE,
XPF e XPQG) e sua manifestacao clinica variante XP-V (POLH). A busca bibliografica foi conduzida
no PubMed e SciELO, restringindo-se a artigos dos tltimos 12 anos. Os bancos de dados publicos
de miRNAs e circRNAs consultados foram TarBase v9.0 e

CircRNAdisease v2.0, respectivamente, sendo a intersec¢do dos dados obtidos analisada pela
ferramenta Interacti Venn.

Resultados: Dentre os achados preliminares, um total de 46 artigos foram encontrados, dos quais
16 foram selecionados para leitura aprofundada. Notou-se uma escassez de estudos relacionando
XP e circRNAs, havendo apenas um artigo que explorou o papel do circ_ 0069244 na modulacao
indireta da expressao de XPC na tumorigénese pulmonar. Quanto as analises de bioinformatica, um
total de 24, 95 ¢ 101 miRNAs foram descritos previamente como reguladores dos genes XPA, XPC
e POLH, respectivamente. Para os demais genes ndo foram encontrados miRNAs no TarBase.
Considerando estes 3 genes de interesse, 8 miRNAs encontraram-se sobrepostos na sua regulagao:
miR-34a-5p, let-7f-5p, let-7e-5p, miR-19a3p, let-7a-5p, miR-19b-3p, miR-101-3p e miR-18a-5p.
Além disso, foi observada uma sobreposi¢ao de 3 miRNAs (miR-18b-5p, miR-20b-5p e miR-370-
5p) reguladores dos 2 genes associados com XP classica. Curiosamente, circ. MATR3 e circ E2F5
foram identificados como circRNAs que atuam como "esponjas" de um maior nimero de miRNAs
encontrados na andlise anterior.

Conclusdes/Consideragdes Finais: Esses achados in silico indicam um conjunto de 8 miRNAs e
2 circRNAs especificos como alvos de interesse mais promissores, possivelmente associados com
as manifestagdes clinicas dos subtipos XP-A, XP-C e XP-V.
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