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INTRODUGAO

O cancer de pulmdo € a principal causa de
mortalidade relacionada ao cancer em todo o
mundo, com 1,8 milhdo de mortes em 2022 (1).
Biomarcadores moleculares sao cruciais para o
manejo clinico em oncologia, direcionando o
tratamento para terapia-alvo e imunoterapia. O
aumento na expressao, ganho no numero de
copias, mutagcdes e fusbes em alguns genes,
podem ser correlacionados com um pobre
prognaostico.

OBJETIVO

Este estudo tem como obijetivo tracar o perfil das
mutacdes do cancer de pulmao de células nao
pequenas (CPNPC) no Sul do Brasil, descrever
frequéncias de mutacdes relevantes clinicamente,
correlaciona-las com dados clinicos e explorar os
mecanismos subjacentes.

METODOLOGIA

Desde 2023, amostras de pacientes com CPNPC
estdo sendo coletadas no Complexo Hospitalar
Santa Casa de Porto Alegre e preservadas em
parafina. A extracdo de DNA foi realizada com o kit
GeneJET FFPE (ThermoFisher Scientific). Para o
sequenciamento, um painel customizado de 29
alvos drogaveis (Twist Bioscience) foi desenhado
e em parceria com o laboratério MercoMax
Diagnésticos, foi utilizada a plataforma Oncomine
Comprehensive  Assay Plus (ThermoFisher
Scientific), com mais de 500 genes. A analise dos

dados esta sendo realizada por scripts
personalizados para identificar alteragcbes
genéticas.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Até o momento, 21 pacientes foram sequenciados
e variantes patogénicas nos genes drivers foram
identificadas (Fig 1). Das amostras analisadas,
apenas trés apresentaram carga mutacional
tumoral alta (Fiq 2).
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Figura 1. Frequéncia de variantes patogénicas na populacdo do sul do Brasil
(N=21)
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Figura 2. Heatmap de mutacGes com as caracteristicas clinicas associadas de cada
paciente

3 A andlise da distribuigdo das
mutagdes em EGFR mostra
que 40% ocorreram no éxon
21(Leu858Arg), sendo os
60% restantes distribuidos
igualmente nos éxon 3, éxon
19 e éxon 20 (Fig 3).

Um paciente apresentou
mutagdes patogénicas em
ambos, EGFR e KRAS,
usualmente consideradas
mutuamente exclusivas

Q (Fig 2).

Figura 3. Distribuigdo das no gene EGFR

CONCLUSAO:

A maioria dos estudos clinicos mostra que
pacientes usando terapias direcionada para algum
gene driver ttm melhores resultados na sobrevida
do que aqueles que utilizam tratamento
convencional (2). A analise dos primeiros
pacientes verificou uma frequéncia de EGFR
mutado de 19%, proxima a encontrada em
populagdo caucasiana. A co-ocorréncia de
mutacdo em EGFR e KRAS no mesmo paciente
pode estar relacionada a resisténcia ao tratamento
com inibidores de tirosina quinase (3).

A caracterizagao do perfil mutacional do CPNPC
no Brasil € essencial, incluindo genes comuns
associados ao cancer de pulmao e outras
alteracbes moleculares relevantes. Essas
informagdes contribuem para a oncologia de
precisao, propiciando a descoberta de novas
mutagdes e auxiliando no manejo clinico.
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