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Resumo: [INTRODUCAQ] - A disponibilizacdo de um painel de biomarcadores génicos, que diferencie
precocemente recem-nascidos (RN) infectados dos ndo infectados e, ainda, identifique diferentes
padrdes de resposta causados por patégenos distintos, pode ter impacto na morbidade da sepse
neonatal tardia. [OBJETIVOS] - Analisar a expressdo de genes envolvidos na via do fator
nuclear-Kappa B (NF-kB) em RN com sepse tardia clinica e comprovada causada por bactérias
Gram-positivas (G+) e negativas (G-), no dia do diagnéstico. [METODOOLOGIA] - Foram
coletadas amostras de sangue de 12 RN com sepse causada por bactérias G+, 9 RNs com sepse
por bactérias G-, 11 RNs com sepse clinica e 21 RN sem sinais de infec¢do (grupo controle). A
expressao génica foi avaliada por RNA-Seq, utilizando um painel com 118 genes pertencentes a
via de sinalizacdo do NF-kB. [RESULTADOS] - A avaliacdo da expressdo revelou 11 genes
diferenciamente expressos (DEG) no grupo G+, 22 genes no grupo G- e 12 genes no grupo sepse
clinica em relacéo aos controles. Em todos os grupos de sepse, observamos a hiperexpresséo do
gene MMP9 e a hipoexpressdo do CXCL2 e nos grupos de sepse comprovada, a hiperexpressao
do gene MBL2. Os DEG MMP9, MBL2, IL-12B, ESM1 e TREM1 foram validados
funcionalmente por ELISA e PCR em tempo real. Os resultados revelaram gque os genes MMP9 e
MBL 2 sdo importantes para identificagdo de casos de sepse comprovada. No grupo sepse clinica,
foi observado um perfil de expresséo diferente, sem alteracdo na expressdo do gene MBL2,
porém com hiperexpressdo do IRF1, sugerindo uma possivel infeccdo viral ndo identificada. O
gene TREM1 constituiu um possivel preditor de mau progndéstico para a sepse neonatal tardia,
pois se revelou aterado nos casos que foram a oObito em relacdo aos que tiveram alta.
[CONCLUSAQ] - Os genes MMP9, MBL2, ESM1 e TREM1 codificam proteinas envolvidas na
patogénese da sepse neonatal e apresentam potencial para serem marcadores génicos e 0 gene
TREM1 ainda apresenta potencial como marcador de prognostico da sepse neonatal tardia.
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