lcc
CBG . Genomica

Associacao entre polimorfismos no gene
apoe e mutacoes patogénicas em MMR em
pacientes portadores de cancer colorretal

Valeska Portela Lima'; Maria Claudia dos Santos Luciano'; Manoela de Oliveira Reboucas’; Rosane de Oliveira
Sant’ana‘; Paulo Goberlanio de Barros Silva'; Clarissa Gondim Pican¢o Albuquerque’; Flavio da Silveira Bitencourt’;
Francisca Fernanda Barbosa Oliveira*; Isabelle Joyce de Lima Silva-Fernandes'; José Fernando Bastos de Moura’;
Maria Julia Barbosa Bezerra'.

Instituto do Cancer do Ceara’

INTRODUCAO RESULTADOS E DISCUSSAO

Age-Standardized Rate (World) per 100 000, Incidence, Both sexes, in 2022

Colorectum Grafico 1. Distribuicdo de CCR por sexo. Grafico 2. Distribuicdo de CCR por idade.
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Tabela 1. Distribuigdo entre os alelos de apoe e mutagdes em MMR.

A~ MutSa (MSH2-MSHE)  _, " ApoE2 p- ApoE3 p- ApoE4 p- Monozigose p-
57 - 3'+ binds to a newly 5 3 Nao Sim Valor Nao Sim Valor Nio Sim  Valor Monoz Heteroz Valor
3’ —4@- — 57 synthesized strand with a c N e L= Colon_MMR_ret
mismatch Nao 38(42.7%) 7(636%) 0,188 2(66.7%) 43(44.3%) 0,444 36(48.6%) 9(34.6%) 0,216 31(47.0%) 14(41.2%) 0,581
sim 51(57.3%) 4(36.4%) 1(33.3%) 54(56.7%) 38(51.4%) 17(65.4%) 35(53.0%) 20(58.8%)
a3 + 15 MutLa (MLH1-PMS2) Mut_Pat_MMR
@ . andFENAbInding Nao 104(78.2%) 15(88.2%) 0,336 1(33.3%) 118(80.3%) 0,047 89(80.2%) 30(76.9%) 0,666 75(77.3%) 44(83.0%) 0,410
— Sim 29(21.8%) 2(11.8%) 2(66.7%) 29(19.7%) 22(19.8%) 9(23.1%) 22(22.7%) 9(17.0%)
AR Mut_Pat_MLH1
Néo 130(97.7%) 17(100.0%) 0,532 3(100.0%) 144(98.0%) 0,803 109(98.2%) 38(97.4%) 0,770 95(97.9%) 52(98.1%) 0,942
= 3 7 @ - Sim 32.3%)  0(0.0%) 0(0.0%)  3(2.0%) 2(18%)  1(2.6%) 202.1%)  1(1.9%)
iy ’ = Mut_Pat_MSH2
3 5 " 3 @2 5 No 123(92.5%) 16(94.1%) 0,807 2(66.7%) 137(93.2%) 0,081 102(91.9%) 37(94.9%) 0,539 88(90.7%) 51(96.2%) 0,216
xonuclease EXO1 > s
el =L sim 10(7.5%)  1(5.9%) 1(33.3%) 10(6.8%) 9(8.1%)  2(5.1%) 9(9.3%)  2(3.8%)
Mut_Pat_MSH6é
Nao 124(93.2%) 16(94.1%) 0,890 2(66.7%) 138(93.9%) 0,061 106(95.5%) 34(87.2%) 0,073 92(94.8%) 48(90.6%) 0,315
B | o sim 9(6.8%)  1(5.9%) 1(33.3%)  9(6.1%) 5(4.5%)  5(12.8%) 5(5.2%) 5(9.4%)
®+ S strand M
= resynthesis ut_Pat_PMS2
& Néo 126(94.7%) 17(100.0%) 0,333 3(100.0%) 140(95.2%) 0,699 105(94.6%) 38(97.4%) 0,469 91(93.8%) 52(98.1%) 0,233
o Sim 7(5.3%)  0(0.0%) 0(0.0%)  7(4.8%) 6(5.4%) 1(2.6%) 6(6.2%) 1(1.9%)
5 A 3 5 A 3 Mut_Pat_MutSa
e —— No 114(85.7%) 15(88.2%) 0,778 1(33.3%) 128(87.1%) 0,008 97(87.4%) 32(82.1%) 0,409 83(85.6%) 46(86.8%) 0,836
3 @ﬁ 5 3 T 5 sim 19(14.3%) 2(11.8%) 2(66.7%) 19(12.9%) 14(12.6%) 7(17.9%) 14(14.4%) 7(13.2%)
> Mut_Pat_MuLa
- . . Nao 130(97.7%) 17(100.0%) 0,532 3(100.0%) 144(98.0%) 0,803 109(98.2%) 38(97.4%) 0,770 95(37.9%) 52(98.1%) 0,942
Fonte: Sobocinska et al., 2020 sim 3(2.3%)  0(0.0%) 0(0.0%)  3(2.0%) 2(1.8%)  1(2.6%) 22.1%)  1(1.9%)
O BJ ETIVO Figura 4. Interagéo entre apoe e mutagées em MMR.
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M ETO DO LOG IA Adaptado de: Sobocinska et al., 2020

ﬂ CA de colon l] Cancer de mama G Ca de esdfago A taxa de mUtagéeS em MMR fOI Semelhante ao
! %ﬂ%‘l encontrado na literatura, que mostra a presenca de

D——@ mutagédo patogénica em genes de MMR em 12 a

20% dos casos de CCR. A associacao entre

' 5@ ® mutacées em MMR e o alelo E3 de apoe podem
Coleta mostrar uma possivel via carcinogénica para CCR,

Tuberculose i60a (sangue periférico) ) ~ ) )
tabgiss demonstrando a importancia do metabolismo de

™ é lipideos e a modulacdo do processo inflamatorio
3
A |

s como uma das causas para CCR.

i34a colon
i36a Mama

adda

Triagem (n= 512)
Elegibilidade/Incluséo Extragdo de DNA
(CCR n=150)

O rastreio de mutagdes patogénicas em pacientes
CCR e a analise de polimorfismos em APOE
Q podem trazer compreensdo da carcinogénese
' nesse tipo de cancer, bem como possibilidades
para terapias alvo.
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