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O Câncer de Próstata (CaP) se caracteriza pelo crescimento

desordenado de células prostáticas, podendo invadir outros

tecidos e órgãos. Mundialmente, o CaP é o segundo de maior

incidência e o quarto que mais leva a óbito indivíduos do sexo

masculino. Possui etiologia crônica e multifatorial. Em relação

aos fatores genéticos, alterações em genes associados ao seu

desenvolvimento tem sido investigadas quanto ao seu potencial

de influência na neoplasia. O gene FOXM1 é um regulador que

desempenha papel importante em diversos processos biológicos

e tem sido relacionado ao CaP.
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88510618.8.3002.5274 As alterações não sinônimas rs116425032 (p.(Ser180Arg)) e

rs28990715 (p.(Ala402Glu)) mostraram um potencial

patogênico

As mesmas alterações mostraram seus aminoácidos

selvagens conservados;

Esta pesquisa é a primeira a rastrear e investigar a

patogenicidade destas alterações em indivíduos com CaP.

Acreditamos que este trabalho possa acrescentar na busca

por uma melhor elucidação dos mecanismos genéticos de

desenvolvimento do CaP, contribuindo para o aprimoramento de

estratégias de combate à doença, através da obtenção de

biomarcadores, reduzindo, assim, seus impactos para

população.
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rs116425032 

p.(Ser180Arg)

Homo sapiens (Normal) D G E A A G C T I N N S L S N I Q W L R K M S S

Homo sapiens (Mutado) D G E A A G C T I N N R L S N I Q W L R K M S

Macaca mulatta D G E A A G C T I N N S L S N I Q W L R K T S

Mus musculus G G E A A G C T L D N S L S N I Q W L G K M S

Takifugu rubripes H P L E D G L T G L Q C L R G S S

Danio rerio P L D D S L T N I Q W L G K M S

Drosophila melanogaster S G A S A P W L H L S P Y G

Xenopus tropicalis Q L N A S L S N I Q W L G N M S

rs28990715 

p.(Ala402Glu) 

Homo sapiens (Normal) L Q P S V K V P L P L A A S L M S S E L A R H S

Homo sapiens (Mutado) L Q P S V K V P L P L E A S L M S S E L A R H

Macaca mulatta L Q P S V K V P L P L A A S L M S S E L A R H

Felis catus L P L A A S L M S S E L A R H

Mus musculus L Q P S V K V P L P L A A S L M S S E L A R H

Takifugu rubripes L P A A G V Q F T P S S S Q H K T S R G

Danio rerio L P T S S P V S L S T P P Q T Q N S S T P S S

Xenopus tropicalis L L P A T E P Y A Y E A E C L D R H Q
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OBJETIVO
O presente estudo objetivou investigar o efeito de alterações

no gene FOXM1, no risco para o CaP. Além disso, foi realizada

uma caracterização do perfil clínico, bioquímico e

sociodemográfico.
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