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A criação da plataforma CLASSIVUS demonstrou ser uma estratégia

eficaz para padronizar e agilizar a análise de variantes genéticas,

promovendo maior rastreamento e reprodutibilidade dos resultados.

Ao integrar dados populacionais brasileiros com critérios da

ACMG/AMP, a ferramenta contribui para reduzir incertezas

diagnósticas e evita interpretações equivocadas baseadas apenas

em bancos internacionais. A possibilidade de registrar critérios

aplicados, justificar decisões e acompanhar discordâncias entre

bases internacionais, como observado na variante TP53 c.472C>T,

reforça a relevância de uma solução institucional voltada à realidade

local. Além disso, o CLASSIVUS promove autonomia científica,

reduz o retrabalho técnico e fortalece o aconselhamento genético

em populações miscigenadas e sub-representadas, destacando-se

como inovação estratégica em medicina de precisão.

Desenvolver e validar a plataforma bioinformática

CLASSIVUS para sistematizar a classificação de variantes

genéticas associadas ao câncer hereditário, com foco

especial em VUS.

O CLASSIVUS se configura como uma ferramenta inovadora e

estratégica para a curadoria genética, permitindo padronização,

rastreabilidade e integração de dados locais na reclassificação

de variantes. A plataforma fortalece o aconselhamento genético

em populações sub-representadas, reduzindo incertezas e

apoiando a prática da medicina de precisão no Brasil, com

potencial de expansão para outros centros e diferentes

contextos clínicos.
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Foram integrados os critérios da ACMG/AMP (2015) e bases de

dados internacionais (ClinVar, Varsome, Franklin, gnomAD) e

nacional (ABraOM). O sistema permite o cadastro de variantes,

associação de critérios ACMG (ex.: PM1, BP4, PP3), justificativa

das decisões, rastreamento histórico e geração de relatórios

padronizados. Para validação, foram utilizadas 13 variantes de

significado incerto (VUS) previamente identificadas em 105

pacientes brasileiros com suspeita clínica de HBOC, verificando a

rastreabilidade e a consistência das classificações.

Interface em HTML/CSS/JS,
com autenticação de usuários
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Integração dos 
critérios da 
ACMG/AMP

Integração de informações dos banco de dados nacionais, internacionais e 
preditores

Criação da plataforma 
CLASSIVUS

Desenvolvido um
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FastAPI (Python) e SQLite
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Figura 2. Fluxo de Funcionamento da Plataforma CLASSIVUS

INTRODUÇÃO
A síndrome de câncer de mama e ovário hereditário (HBOC)

está associada, principalmente, a variantes patogênicas nos

genes BRCA1 e BRCA2. As diretrizes da National

Comprehensive Cancer Network (NCCN) orientam a

identificação dos pacientes elegíveis para investigação

genética.

Figura 1. Esquema comparativo entre tumores esporádicos e hereditários. À

esquerda, a mutação somática é adquirida e não herdada. À direita, a mutação

germinativa (ex.: BRCA1) está presente desde a concepção e pode ser transmitida à
descendência.

Tabela 1. Critérios da ACMG/AMP para classificação de

variantes genéticas, segundo tipo de dado e força da
evidência. Fonte: Adaptado de Richards et al. (2015).

Figura 2. Categorias de classificação

de variantes segundo os critérios da
ACMG/AMP (2015).
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