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INTRODUCAO

O Cancer de Proéstata (CaP) se caracteriza pelo crescimento
desordenado de células prostaticas, podendo invadir outros
tecidos e 6rgdos. Mundialmente, o CaP é o segundo de maior
incidéncia e o quarto que mais leva a 6bito individuos do sexo
masculino. Possui etiologia crénica e multifatorial. Em relagédo
aos fatores genéticos, alteragdes em genes associados ao seu
desenvolvimento tem sido investigadas quanto ao seu potencial
de influéncia na neoplasia. O gene FOXM1 é um regulador que
desempenha papel importante em diversos processos biolégicos
e tem sido relacionado ao CaP.

OBJETIVO

O presente estudo objetivou investigar o efeito de alteragdes
no gene FOXM1, no risco para o CaP. Além disso, foi realizada
uma caracterizacdo do perfil clinico, bioquimico e

sociodemogréafico.
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RESULTADOS

Andlise comparativa das variaveis entre os grupos amostrais

Sociodemograficos

Bioquimicas

PSA total (p<0,001)
PSA livre (p<0,001)
Plaquetas (p=0,027)
Hemaécias (p=0,019)
Hematécrito (p=0,003)
Hemoglobina (p=0,006) Todas analisadas
(p<0,001)

Idade (p<0,001)
Etnia/cor da pele (p=0,032)
Altura (p=0,006)

Clinicas/sintomatoldgicas
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DISCUSSAO E CONCLUSAO

» As alteracdes ndo sindnimas rs116425032 (p.(Ser180Arg)) e
rs28990715 (p.(Ala402Glu)) mostraram um  potencial
patogénico

»As mesmas alteragdes mostraram seus aminoacidos
selvagens conservados;

»Esta pesquisa é a primeira a rastrear e investigar a
patogenicidade destas alteragdes em individuos com CaP.

Acreditamos que este trabalho possa acrescentar na busca
por uma melhor elucidagdo dos mecanismos genéticos de
desenvolvimento do CaP, contribuindo para o aprimoramento de
estratégias de combate a doenca, através da obtengdo de
biomarcadores, reduzindo, assim, seus impactos para
populagéo.




