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INTRODUCAO

Cerca de 20-30% dos casos de cancer colorretal (CCR) possuem componente hereditario, com variantes germinativas patogénicas
(VPs) em genes que predispdem a sindromes hereditarias, como os genes envolvidos no reparo de danos ao DNA por mismatch
repair (MMR). No entanto, uma parcela significativa dos casos com fator de risco para cancer hereditario possui causa genética
desconhecida.

Identificar as causas genéticas envolvidas no desenvolvimento do CCR.
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RESULTADOS PARCIAIS
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Figura 1: Dados clinicos e histdrico familiar. NE = nédo especificado Figura 2: Variantes genéticas germinativas
encontradas nos participantes. VUS = variant of
Tabela 1: Dados clinico-patolégicos dos participantes do estudo. uncertain significance.
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SEM INFORMACAQ 15(13,9) Figura 3: Variantes patogénicas encontradas de acordo com o
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DISCUSSAO

A andlise de exoma permite identificar variantes em genes comumente néo investigados no cancer colorretal hereditario, como
TP53 e ATR, além de sugerir novos genes possivelmente associados a predisposig¢ao. A deteccdo desses genes pode auxiliar na
estratificacdo de risco para o desenvolvimento da doenga, bem como ampliar o acompanhamento de familias que nao seriam
consideradas de alto risco. Esses achados também podem favorecer um manejo clinico mais direcionado para portadores de
variantes patogénicas e de seus familiares, além de contribuir para a identificacdo de possiveis alvos terapéuticos.

CONCLUSAO

14,8% (16) dos participantes apresentaram variantes patogénicas (VPs) possivelmente relacionadas a causalidade da doenga,
sendo 5 dessas VPs encontradas em genes ainda néo associados ao CCR hereditario. Os resultados obtidos podem orientar o
seguimento de familias que ndo seriam classificadas como alto risco. Além disso, podem sugerir novos genes envolvidos no
desenvolvimento do CCR e, até mesmo, potenciais alvos terapéuticos.
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