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lntrOdugao Tabela 1. Caracterizagdo das variantes patogénicas identificadas no gene ATM
ID  Sexo Variante(NVI_000051) Proteina \1:::, ::e Idade Fenétipo
Variantes patogénicas em genes de
N . CMO0091  F  ¢.3403-2_3403-1insT  p.? Splicing 55 CM
p.enetranc{\a mOderada' pOdem aumentar o CMO0169 F  ¢.3403-2_3403-linsT  p.? Splicing 31 CM
risco de cancer de mama em mulheres com CM0295 F  ¢.3403-2_3403-linsT  p.? Splicing 36 M
avaliagdo de risco .herec'hsarlo. OApapel do oM0297 F essoel POMIZT VI i 5 o
gene ATM na predisposicdo ao cancer tem 3
A ) . o . N CMO0366  F  c.1780G>T p.Glus94Ter Nonsense 36 M
SldO aneStlgadO € a ocorrencia de muta(}oes CMO0512  F  ¢.7913G>A p.Trp2638Ter Nonsense 38 CM
em heterozigose sdo mais comuns entre ATM:Seq[GRCh38]
s P A del(11)(q22.3q22.3)NC_
md1v1du~os com cancer de mama do que na ovostT E ooooit tog a2 o 5 o
popula(;ao em geral. (108363451_108373309)
del
CMO0590 F  ¢.8364del p.His2788GInfsTer18 Frameshift 41 CM
CM1433 M ¢9139C>T p.Arg3047Ter Nonsense 82 S/IC
MetOdos CMI1534 F  c.4695del p.Prol566LeufsTer35 Frameshift 37 S/IC
CM1562 F  ¢.7297C>T p.GIn2433Ter Nonsense 51 CM
CM1565 F  ¢.4396C>T p.Argl466Ter Nonsense 68 CP
|: A CM1578 F  ¢.2620G>T p.Glu874Ter Nonsense 59 CM
» .Y e M1120  F  c.640del p.Ser214fs Frameshift 35 CM
R h CM2011  F  c.8264_8268del p.Tyr2755CysTerl2  Frameshift 49 CM
§ NN ¥ '
v Legenda: CM-Cancer de mama; CP-Cancer de Pancreas; S/C-Sem cancer
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Os resultados encontrados evidenciam a
relevancia do estudo de variantes de risco
moderado, especialmente em populagdes
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Conclusodes

Na amostra estudada, 1,7% dos pacientes
com suspeita de cancer hereditario tinham
variantes patogénicas ou provavelmente
patogénicas (VP) em ATM e 3,5% de
variantes de significado incerto (VUS). Entre
os pacientes com VP, 80% tiveram cancer de
mama. Duas VP encontradas, ndo foram
reportadas anteriormente em bancos de
dados populacionais. Variantes deletérias do
tipo nonsense e frameshift, foram a maioria
das variantes encontradas e justificaram a
base molecular para o desenvolvimento do
cancer (Tabela 1).

Nota-se o papel de ATM como gene de
moderada penetrancia, mais frequente na
populacdo estudada, acometendo mulheres
jovens, predominantemente afrodescendentes,
com alta variabilidade de mutagdes que
permitem ampliar o conhecimento sobre o
impacto de variantes de risco moderado em
pacientes oncoldgicos, garantindo mudancgas
nas recomendacdes de triagem e prevengao.
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