CARTAS AO EDITOR

Lisboa, 22 de Marc¢o de 2004

Exmo. Senhor
Prof. Harley Bicas,

Presidente do Conselho Editorial do Arquivos Brasileiros de Oftalmologia,

Divulgaciao do Resumo da Proposta de Projecto de Coopera-
¢ao Luso-Brasileira “Identificacao e Estudo de Alteracoes
Cromossémicas em Anomalias Oculares”

Agradeco a sua amabilidade de possibilitar a divulgacdo do
resumo da proposta de projecto de colaboragdo Luso-Brasileira
“Identificacdo e Estudo de Alteracdes Cromossdmicas em Ano-
malias Oculares” nos Arquivos Brasileiros de Oftalmologia.

O texto previamente enviado foi elaborado para divulga-
¢do em Portugal. Presentemente, além das vérias familias com

translocagdes em estudo, estamos a desenvolver uma rede de
médicos de referéncia que vao-nos enviar os doentes para
pesquisa de alteracdes cromossdmicas.

O texto do resumo agora enviado (em anexo) foi revisto e
as partes referentes a colaboragdo e participagdo no projecto
foram clarificadas e real¢adas.

Com a esperanga de considerarem o resumo agora enviado
suficientemente claro para poder ser publicado nos Arquivos
Brasileiros de Oftalmologia, subscrevo-me,

Atenciosamente.

Dezso David, Ph.D.
Investigador do INSA

Centro de Genética Humana
Instituto Nacional de Satide “Dr. Ricardo Jorge”

Projecto de Colaboracdo Luso-Brasileiro
Identificacdo e Estudo de Alteracoes Cromossomicas
em Anomalias Oculares

Introducio

A incidéncia de rearranjos cromossémicos equilibrados de
novo é de aproximadamente 1 em 2500 recém-nascidos, dos
quais cerca de 6% se encontram associados a anomalias fenoti-
picas. O mapeamento fisico e a clonagem dos pontos de quebra
destes rearranjos cromossomicos associados a anomalias con-
génitas, e especialmente de translocacdes equilibradas, sdo
importantes meios para identificagdo de novos genes envolvi-
dos em patologias humanas. O nimero de genes ligados a
patologias oculares identificados através da caracterizacio de
anomalias cromossdmicas € consideravel. Recentemente, a apli-
cacdo desta metodologia no Centro de Genética Humana do
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Instituto Nacional de Saide Dr. Ricardo Jorge (INSA), Lisboa,
Portugal, realgou, por um lado, a importancia da identificagdo de
familias com anomalias oculares associadas a translocacdes
cromossOmicas, e por outro lado, o alcance desta abordagem

para o conhecimento de novos genes associados a patologias
oftalmicas. (David et al. Genomics, 81(5):489-503, 2003).

Objectivo

O objectivo deste projecto € a identificagdo de novos
genes causadores de anomalias oculares congénitas, através
do estudo de alteragdes cromossOmicas identificadas em indi-
viduos com patologias oculares.
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Informacoes Adicionais

Em termos gerais, ndo existe uma definicdo clara de quais
os doentes com anomalias oculares com indicacdo para pes-
quisa de alteragdes cromossémicas. No entanto, a associacao
de qualquer anomalia ocular congénita com: uma malformacio
adicional, abortos de repeticdo, atraso de desenvolvimento
psicomotor ou facies dismorfico entre outros, serd com certeza
uma indicag¢do para pesquisa de alteracdes cromossomicas.
Podemos sugerir como mais indicadas, as anomalias oculares
graves, microftalmias, anoftalmias, malformacdes congénitas
da cadmara anterior do olho (ASD), anomalia de Peters, etc. Em
fun¢do dos genes normalmente envolvidos, a maioria dos
casos a estudar serdo patologias congénitas (genes com fun-
¢do durante o desenvolvimento embriondrio). No entanto,
deverd ter-se em atencio que as manifestacdes clinicas pode-
rdo também ter inicio sé apds o nascimento ou durante a vida
adulta (genes com fun¢do apds o nascimento ou de desenlace
tardio). Nestes individuos, geralmente, a patologia ocular ndo
se encontra associada a outras anomalias.

Os individuos a analisar serdo, geralmente, os primeiros
membros afectados da familia. Os filhos dos propositi, com
alteragdes cromossémicas, serdo todos afectados em formas
dominantes, mas tal poderd ndo acontecer se estivemos em
presenca de formas recessivas. E ainda importante a existéncia
de, pelo menos, dois individuos afectados na familia, embora
este critério ndo seja exclusivo. E de salientar, também, que, a
segregacdo aleatéria dos cromossomas poderd originar indivi-
duos com alteracdes cromossémicas desequilibradas (mono-
somia ou trisomia parcial) com um quadro clinico diferente e
consideravelmente mais grave.

Participacio no projecto de Colaboracao

A colaboragdo neste projecto poderd desenvolver-se a
dois niveis, nomeadamente, ao nivel da identifica¢do de fami-
lias com anomalias oculares associadas a alteracdes cromos-
sémicas e/ou ao nivel da caracterizacdo destas alteragdes
cromossomicas.

Nas familias com alteragcdes cromossémicas previamente
identificadas ou que venham a ser identificadas durante o
projecto, far-se-a o estudo citogenético familiar. Serd também
iniciada, em estreita colaboracdo com os grupos brasileiros,
por técnicas de citogenética e biologia molecular, a caracteri-
zagdo das alteragdes identificadas, i.e. mapeamento e caracte-
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rizagdo dos pontos de quebra, identificagdo e caracterizacdo
de genes candidatos, etc.

Todos os dados familiares obtidos, assim como os resulta-
dos do estudo, sdo totalmente confidenciais. Estes resultados
serdo apresentados a comunidade cientifica nacional ou inter-
nacional sempre como resultado do trabalho de colaboracdo
estabelecido.

Para mais informacdes relativamente aos formuldrios, con-
dicdes de envio, ou outras, por favor contactar o responsdvel
do projecto.

Resultados Esperados

Este projecto permitird a identificacdo de novos genes
candidatos para as anomalias oculares estudadas, o melhor
conhecimento da patologia molecular destas, assim como o
diagnéstico clinico e um aconselhamento familiar melhorados.

Contacto

Para mais informagdes sobre esta colaboragdo por favor
contactar: Dezso David, Ph.D., Investigador do Centro de
Genética Humana do Instituto Nacional de Saidde Dr. Ricardo
Jorge, Av. Padre Cruz, 1649-016 Lisboa, Portugal.

Fax: (+351)217526410; Telephone: (+351) 217519322;

e-mail: dezso.david @ insa.min-saude.pt

Neste projecto participam ainda:
- Dr. Hildeberto Correia do Laboratério de Citogenética do
Centro de Genética Humana do INSA;

- Dr. Eduardo Silva, do Instituto Biomédico de Investigacio
daLuz e Imagem, Coimbra
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Ao enviarumartigo para publicacéo,
leia ATENTAMENTE as instruc¢des para avlores,

constante no final de cada fasciculo.
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