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Caracterização das alterações genômicas nos genes FMOD, GSTP1, KLK3, 

RNASEL, SRD5A2, XRCC1 e CASC8 no câncer de próstata  

RESUMO 

Dissertação de Mestrado 

Caroliny Pinto Gomes 
 

 

O câncer de próstata (CaP) e a hiperplasia prostática benigna (HPB) são as 
patologias mais agressivas e frequentes em relação a próstata. Elas possuem etiologia 
multifatorial com ênfase para idade e fatores genéticos e têm altos índices de morbidade 
e mortalidade. O objetivo principal deste trabalho foi avaliar a associação de alterações 
em genes candidatos com o risco de desenvolvimento do CaP e da HPB em amostra da 
população do Rio de Janeiro, além de avaliar o perfil de expressão in silico desses genes 
no CaP. As análises moleculares foram realizadas através do sequenciamento do gene 
FMOD e da análise do polimorfismos rs1695 (GSTP1), rs1058205 (KLK3), rs486907 
(RNASEL), rs523349 (SRD5A2), rs25487 (XRCC1) e rs1447295 (CASC8) por meio das 
técnicas de reação em cadeia da polimerase (PCR) em tempo real e da PCR Restriction 
Fragment Length Polymorphism (RFLP). Para a execução dessas análises foram 
extraídas amostras de sangue periférico de 100 indivíduos saudáveis, 49 pacientes com 
CaP e 135 com HPB. Nas análises in silico foram utilizados dados clínicos e de 
RNAseq de 496 amostras teciduais presentes no banco de dados The Cancer Genome 
Atlas (TCGA). O rastreamento do FMOD revelou seis variantes presentes na amostra 
que incluem: três missense (rs139299015, rs115908597 e rs145901742), sendo duas 
dessas patogênicas, além de duas sinônimas (rs7543148 e rs77856193) e uma intrônica 
(rs1891180). As análises dos polimorfismos indicaram associações significativas entre o 
genótipo conjunto AG+GG do rs1695 (GSTP1) e o aumento do risco de CaP, tanto 
quando comparado com o controle quanto com a HPB (oddis rattio= 2,30; intervalo de 
confiança 95%= 1,12–4,73 e OR= 3,36; IC 95%= 1,68–6,71, respectivamente). Além 
disso, o alelo mutante G aumenta o risco de CaP em relação a HPB (OR= 1,80; IC 
95%= 1,11–2,94). O genótipo conjunto AA+AG do rs25487 (XRCC1) revelou estar 
associado com maior risco de HPB quando comparado com o controle (OR= 2,29; IC 
95%= 1,31–4,00) e o genótipo GG mostrou maior risco para CaP em relação a HPB 
(OR= 2,61; IC 95%= 1,33–5,12). Para o rs1447295 (CASC8) encontramos associação 
significativa com o aumento do peso da próstata em indivíduos com HPB (p=0,04). Nas 
análises in silico, todos os genes apresentaram diferenças significativas no perfil de 
expressão entre os tecidos não-tumorais e tumorais de próstata. E nas comparações com 
os dados clínicos, o FMOD apresentou resultados interessantes, no qual a expressão se 
mostrou diminuída nos estágios mais avançados de CaP avaliados através dos 
parâmetros do antígeno específico da próstata (PSA) e do score de Gleason. Todos esses 
achados destacam a importância da contribuição da variação da linhagem germinativa 
do GSTP1 e do XRCC1 para o aumento do risco do CaP. Além de ter revelado 
informações pertinentes ao comportamento do perfil de expressão tecidual do FMOD e 
as características clínicas do CaP. Vale ressaltar que apesar das associações encontradas 
direcionando esses genes como fortes candidatos de suscetibilidade ao CaP, outros 
estudos são necessários para melhorar a compreensão do impacto das variações 
genômicas nessas doenças complexas.  
Palavras-chave: câncer de próstata, polimorfismo, expressão gênica, biomarcador, 
risco. 
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Characterization of genomic alterations in FMOD, GSTP1, KLK3, RNASEL, 

SRD5A2, XRCC1 and CASC8 in prostate cancer 

ABSTRACT 

Master Dissertation 

Caroliny Pinto Gomes 
 

Prostate cancer (PCa) and benign prostatic hyperplasia (BPH) are the most aggressive 

and frequent prostate pathologies. They have multifactorial etiology with emphasis on 

age and genetic factors and have high rates of morbidity and mortality. The main 

objective of this work was to evaluate the association of alterations in candidate genes 

with the risk of developing PCa and BPH in a sample of the population of Rio de 

Janeiro, besides evaluating the in silico expression profile of these genes in PCa. 

Molecular analyzes were performed by sequencing the FMOD gene and by analyzing 

the rs1695 (GSTP1), rs1058205 (KLK3), rs486907 (RNASEL), rs523349 (SRD5A2), 

rs25487 (XRCC1) and rs1447295 (CASC8) using real-time polymerase chain reaction 

(PCR) and restriction fragment length polymorphism (RFLP) techniques. To perform 

these analyzes, peripheral blood samples were extracted from 100 healthy individuals, 

49 patients with PCa and 135 with BPH. In silico analyzes were used clinical and 

RNAseq data from 496 tissue samples present in The Cancer Genome Atlas (TCGA) 

database. FMOD screening revealed six variants present in the sample that include: 

three missense (rs139299015, rs115908597 and rs145901742), two of these pathogens, 

and two synonyms (rs7543148 and rs77856193) and one intronic (rs1891180). 

Polymorphism analyzes indicated significant associations between the rs1695 (GSTP1) 

joint AG + GG genotype and the increased risk of PCa, when compared with control 

and BPH (oddis rattio= 2.30; 95% confidence interval= 1.12–4.73 and OR= 3.36, 95% 

CI= 1.68–6.71, respectively). In addition, mutant G allele increases the risk of PCa 

relative to BPH (OR= 1.80; 95% CI= 1.11–2.94). The rs25487 (XRCC1) joint AA + AG 

genotype was found to be associated with a higher risk of BPH compared to the control 

(OR= 2.29; 95% CI= 1.31–4.00) and the GG genotype showed a higher risk for PCa 

compared to the BPH (OR= 2.61; 95% CI= 1.33–5.12). For rs1447295 (CASC8) we 

found significant association with incresead prostate weight in individuals with BPH 

(p=0.04), we also found significant difference in color / race distribution of individuals 

with PCa and this polymorphism (p = 0.04). In silico analyzes, all genes showed 

significant differences in expression profile between non-tumor and tumor prostate 

tissues. And in comparisons with the clinical data, the FMOD presented interesting 

results, in which the expression was decreased in the most advanced stages of PCa 

evaluated through the prostate specific antigen (PSA) and Gleason score parameters. All 

these findings highlight the importance of the contribution of GSTP1 and XRCC1 

germline variation to the increased risk of PCa. In addition to revealing information 

pertinent to the behavior of the FMOD tissue expression profile and the clinical 

characteristics of PCa. It is noteworthy that despite the associations found directing 

these genes as strong candidates for susceptibility to PCa, further studies are needed to 

improve understanding of the impact of genomic variations on these complex diseases. 

Keywords: prostate cancer, polymorphism, gene expression, biomarker, risk. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

1.1 Câncer  

O câncer é um grupo de doenças caracterizadas pelo crescimento descontrolado 

e pela disseminação de células com fenótipo transformado (AMERICAN CANCER 

SOCIETY, 2019). Em suma, qualquer célula do corpo humano tem o potencial para se 

transformar em uma tumoral, sendo o início do processo de carcinogênese marcado por 

alterações genéticas e/ou epigenéticas no DNA (ácido desoxirribonucleico) da célula e 

assim, levando a desregulação da expressão de diversos genes essenciais para o correto 

funcionamento dos tecidos (HOLLSTEIN et al., 2017). Posteriormente a essas 

alterações, as células adquirem capacidades e características (figura 1.1), que as 

permitem sobreviver, propagar e disseminar para outros órgãos (HANAHAN; 

WEINBERG, 2000; 2011).  

  

Figura 1.1 – Principais características dos tumores 

 
 

Imagem representativa das dez principais capacidades/características funcionais adquiridas pelas 
células tumorais, conhecidas como hallmarks do câncer. Fonte: Adaptada de HANAHAN; 

WEINBERG, 2011. 

Os hallmarks do câncer descrevem uma base sólida para a compreensão da 

patogênese tumoral e eles são categorizados de acordo com as funções fisiológicas que 

modificam:  
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(I) Autossuficiência em sinais de crescimento:  as células normais necessitam 

de sinais mitogênicos para alterar seu estado quiescente para proliferativo, esses sinais 

são mediados por fatores de crescimento, componentes da matriz extracelular (MEC) e 

até por moléculas de adesão célula-célula. As células normais controlam 

cuidadosamente esse processo para manter a arquitetura e homeostase tecidual, 

enquanto as tumorais, além de receberem estímulos das células do microambiente 

tumoral, são capazes de sintetizar seus próprios sinalizadores (estimulação autócrina), 

mantendo autônoma grande parte da sinalização proliferativa (PENNATI et al., 2016). 

Os proto-oncogenes são responsáveis por regular o crescimento e a diferenciação 

celular, logo, alterações neles estão intimamente relacionadas a sustentação desse 

hallmark. Essas alterações resultam em ganho de função para esses genes, sendo então 

denominados oncogenes, a exemplo podemos citar o c-Myc, CDK, K-Ras, HER-2 e 

diversos outros (VICENTE-DUEÑAS et al., 2013).  

(II) Evasão aos supressores tumorais: em contraponto aos sinais proliferativos, 

existe o feedback negativo dessa sinalização, coordenado pelos supressores tumorais 

que tem por função inibir o crescimento e a proliferação exacerbada das células. 

Alterações nos genes que codificam esses supressores levam à perda de função e os 

mais conhecidos são o retinoblastoma 1 (RB1), que traduz sinais inibidores de 

crescimento, e a proteína tumoral 53 (TP53), que interrompe a progressão do ciclo 

celular em condições de estresse ou anormalidades como danos no DNA (DYSON, 

2016; KASTENHUBER; LOWE, 2017). 

(III) Evasão à morte celular: a apoptose é um mecanismo natural para eliminar 

células velhas ou defeituosas do organismo, naturalmente seria uma ótima barreira 

contra o desenvolvimento tumoral, porém mecanismos complexos atuam para que as 

células escapem desse programa e proliferem anormalmente (MOHAMMAD et al., 

2015). Alguns dos mecanismos incluem a desregulação de proteínas envolvidas na 

maquinaria apoptótica, principalmente da família Bcl-2 que é composta por proteínas 

pró-apoptóticas (Bax, Bak) e anti-apoptóticas (Bcl-2, Mcl-1) (CZABOTAR et al., 2014; 

ASHKENAZI et al., 2017). Além da apoptose, outros tipos de morte celular podem 

atuar para favorecer a sobrevivência das células cancerígenas. Por exemplo, a autofagia, 

que consiste na degradação lisossomal controlada de organelas em resposta à 

deficiência nutricional, tem apresentado diversas evidências de que favoreça a 

adaptação das células tumorais a terapias, mostrando ser um potencial alvo terapêutico 

(CHAACHOUAY et al., 2011; AMARAVADI; KIMMELMAN; DEBNATH, 2019). O 
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outro tipo de morte é a necrose, que é caracterizada pela perda progressiva da 

integridade da membrana citoplasmática e extravasamento de diversos componentes 

para o meio extracelular, ela favorece a tumorigênese ao promover um ambiente pró-

inflamatório (KARSCH-BLUMAN et al., 2018). 

(IV) Potencial replicativo ilimitado: para que tumores macroscópicos sejam 

gerados, as células tumorais necessitam romper duas limitações associadas a replicação. 

A primeira é a senescência, processo em que as células param de se reproduzir, e a 

segunda é a crise, que envolve a morte celular por apoptose das células envelhecidas, 

caso essas limitações sejam superadas a célula é levada a imortalização (GREENBERG, 

2005; HAYASHI et al., 2017). Diferentemente das células normais, nas células 

imortalizadas há alta expressão da telomerase, que é uma enzima responsável por 

adicionar segmentos de repetição em tandem nos telômeros e dessa forma combater a 

erosão progressiva dessa região do DNA, evitando assim a indução da senescência 

(ZVEREVA; SHCHERBAKOVA; DONTSOVA, 2010). 

 (V) Indução de angiogênese: assim como as células normais, os tumores 

necessitam atender suas necessidades nutricionais de crescimento, além de eliminar 

dióxido de carbono e resíduos metabólicos. Porém, com o aumento da massa tumoral, 

essa troca de metabólicos só é possível devido à angiogênese que é induzida, 

basicamente, por VEGF (fator de crescimento endotelial vascular), angiopoietina e 

FGF1/2 (fator de crescimento de fibroblastos) que são produzidas pelas próprias células 

tumorais e pelas células imunes recrutadas (STONE et al., 2017). Os novos vasos 

sanguíneos gerados ao longo da tumorigênese têm características morfológicas atípicas, 

bem diferentes e desorganizados em relação aos vasos normais, apresentando 

brotamento capilar precoce, ramificação excessiva dos vasos, vasos distorcidos, fluxo 

sanguíneo irregular e vazamentos (FARNSWORTH et al., 2014; VIALLARD; 

LARRIVÉE, 2017). 

(VI) Ativação de invasão e metástase: no processo de carcinogênese ocorrem 

diversas alterações a nível regulatório que culminam com a diminuição da expressão de 

proteínas responsáveis pela manutenção da adesão célula-célula (por exemplo a E-

caderina) e aumentam daquelas que regulam a migração celular (N-caderina) (VAN 

ROY, 2014). Essas alterações são normalmente encontradas nas células da borda do 

tumor e fazem parte da cascata de invasão-metástase. Essa cascata prevê uma sucessão 

de modificações biológicas que tem início na invasão local, no intravasamento seguido 

de migração das células cancerígenas pelos vasos sanguíneos e/ou linfáticos próximos, 
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depois segue para o extravasamento dessas células dos vasos para outros tecidos, 

favorecendo a formação de micrometástases, que podem proliferar e formar tumores 

macroscópicos (colonização) (VALASTYAN; WEINBERG, 2011). A transição 

epitélio-mesenquimal (EMT) é um programa regulatório de desenvolvimento, 

orquestrado por fatores de transcrição como Snail, Slug, Twist e Zeb 1/2, e tem sido 

implicado nos processos metastáticos, principalmente nas etapas invasivas da cascata 

(MITTAL, 2018). Na EMT, as células epiteliais perdem a adesão com as células 

vizinhas e adquirem propriedades mesenquimais, ou seja, elas passam a ter um perfil 

mais invasivo e resistente, marcado pela expressão de vimentina, fibronectina e miosina 

(NIETO et al., 2016; KRÖGER et al., 2019). 

 (VII) Instabilidade genômica e mutação: para que grande parte dos hallmarks 

sejam adquiridos, é necessário que as células acumulem uma sucessão de alterações em 

seu genoma, como as mutações pontuais, os rearranjos cromossômicos e as 

modificações epigenéticas (CRASTA et al., 2012; BAKHOUM; LANDAU, 2017). 

Essas transformações se estabelecem apesar da extraordinária capacidade dos sistemas 

de manutenção para detectar defeitos no DNA, isso se dá em parte pela habilidade das 

células cancerígenas de aumentar as taxas de mutabilidade ao se tornarem mais 

sensíveis aos agentes mutagênicos e por apresentarem defeitos em componentes do 

mecanismo de reparo do DNA, conhecidos como os cuidadores do genoma – genes 

caretaker (CICCIA; ELLEDGE, 2010; NEGRINI; GORGOULIS; HALAZONETIS, 

2010). A instabilidade genômica combinada a hiperproliferação celular favorece a 

heterogeneidade intratumoral, que é fundamental para a sobrevivência das células 

tumorais e evolução do quadro patológico ao resultar na seleção de subclones mais 

resistentes à morte celular programada e às terapias anti-câncer (BURRELL et al., 2013; 

ASATRYAN; KOMAROVA, 2016; DAGOGO-JACK; SHAW, 2018).  

(VIII) Inflamação promotora de tumores: o tecido tumoral, em geral, encontra-

se altamente infiltrado por células do sistema imune que promovem um ambiente 

favorável para a sobrevivência e proliferação das células cancerígenas. Isso ocorre 

devido a liberação de fatores de sobrevivência que limitam a morte celular, de fatores 

pró-angiogênicos, de espécies reativas de oxigênio (ROS) que são ativamente 

mutagênicas, de enzimas modificadoras da MEC que facilitam a angiogênese e a 

cascata invasão-metástase, além de liberar sinais que induzem à EMT (DENARDO; 

ANDREU; COUSSENS, 2010; GRIVENNIKOV; GRETEN; KARIN, 2010). Dessa 

forma, a inflamação atua, por diversos mecanismos, para facilitar a aquisição dos outros 
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hallmarks, estando envolvida em praticamente todas as etapas do desenvolvimento 

tumoral. 

(IX) Desregulação do metabolismo: as células cancerígenas apresentam 

peculiaridades em relação ao seu metabolismo. Mesmo na presença de oxigênio, elas se 

reprogramam para produzir adenosina trifosfato (ATP) através da glicólise (aeróbia) ao 

invés da fosforilação oxidativa mitocondrial, fenômeno conhecido como efeito 

Warburg. Esse efeito produz ao final da cascata altas taxas de lactato, ROS e ativação 

da sinalização de MAPK, contribuindo para o ambiente ácido dos tumores (HEIDEN; 

CANTLEY; THOMPSON, 2009; RIEMANN et al., 2011). Essa troca metabólica é 

paradoxal, visto que as células precisam de algum modo compensar a baixa eficiência 

de produção de ATP gerado por esta via, que são 4 moléculas de ATP em comparação a 

36 da fosforilação. Contudo, foi demostrado que o aumento da glicólise, resultante da 

regulação positiva dos transportadores de glicose (GLUTs), permite o desvio de 

intermediários glicolíticos para servir de base para a biossíntese de macromoléculas e 

organelas necessárias na montagem de novas células. Além disso, o efeito Warburg já 

foi evidenciado em tecidos embrionários que estão em rápida divisão, suportando ainda 

mais a ideia da necessidade dessa modificação metabólica para embasar a proliferação 

celular exacerbada das células tumorais (CAIRNS; HARRIS; MAK, 2011). 

(X) Evasão ao sistema imune: linfócitos citotóxicos CD8 e CD4, linfócitos T 

helper (Th) e células natural killer (NK) são fundamentais no processo de vigilância 

imunológica dos tumores e na sua erradicação (FRIDMAN et al., 2012). A importância 

do sistema imune no controle da tumorigênese parece ser crucial, sendo reforçado pelo 

notável aumento de câncer em indivíduos imunocomprometidos como no caso de 

infecções por HIV, HPV e HBV (ONONOGBU et al., 2013; PLUMMER et al., 2016; 

BERMAN; SCHILLER, 2017). Mesmo com o funcionamento normal do sistema 

imune, as células cancerígenas podem adquirir mecanismos para fugir da vigilância, um 

deles é pela diminuição do reconhecimento dos antígenos tumorais devido a perda do 

complexo principal de histocompatibilidade (MHC) de classe I (FRIEDRICH et al., 

2019). Outro recurso é adquirir maior resistência pela expressão aumentada de citocinas 

proliferativas e anti-apoptóticas (Bcl-2, STAT3), além de induzir um ambiente tumoral 

imunossupressor através da liberação de moléculas imunorreguladoras que paralisam a 

infiltração das células imunes (SHARMA et al., 2017; TAURIELLO et al., 2018). 

A fisiopatologia do câncer engloba ainda a formação de um microambiente 

tumoral arquitetado pelas próprias células tumorais, pela MEC e por diferentes células 
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que são recrutadas e que contribuem para a manutenção da rigidez e dão suporte ao 

crescimento contínuo e descontrolado do tumor (figura 1.2). Algumas das células já 

descritas no estroma tumoral são os fibroblastos associados ao tumor (CAFs), as células 

endoteliais, os pericitos, as células tronco tumorais (CSCs) e as células inflamatórias 

que incluem células imunes inatas e adaptativas como os macrófagos associados ao 

tumor (TAM), os linfócitos CD8, CD4 e Th, as células NK e os granulócitos (YANG; 

LIN, 2017; DENTON; ROBERTS; FEARON, 2018; TANIGUCHI; SUZUKI; 

NATORI, 2019). O recrutamento dessas células associadas ao tumor pode se dar por 

diferentes origens, seja a partir do tecido normal adjacente, derivadas de células 

saudáveis que sofrem subsequentes mutações, ou ainda advindas da medula óssea, que 

tem sido cada vez mais implicadas neste contexto (YUAN et al., 2016). 

 

Figura 1.2 – Microambiente tumoral 

 
Diagrama esquemático descrevendo os principais componentes do microambiente tumoral. 

CAFs: fibroblastos associados ao tumor; TAM: macrófagos associados ao tumor. Fonte: 

Adaptada de PRAJAPATI; LAMBERT, 2016. 

 

As CSCs, importante componente do microambiente, possuem a capacidade de 

se diferenciar e se autorrenovar dependendo da via de sinalização ativada. A origem das 

CSCs não está bem compreendida, mas os estudos a respeito desse fato giram entorno 

do acúmulo de alterações genéticas e/ou epigenéticas em células diferenciadas que se 
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tornam indiferenciadas (de-diferenciação), além disso já demostraram que elas possuem 

plasticidade fenotípica entre os estados diferenciados e não-diferenciados, contribuindo 

para a heterogeneidade tumoral (HERREROS-VILLANUEVA et al., 2013; 

CABRERA; HOLLINGSWORTH; HURT, 2015). Essas células já mostraram intervir 

na resistência à quimioterapia e à radioterapia possuindo resistência natural e maior 

adaptabilidade aos insultos externos, além de estarem fortemente relacionadas a recidiva 

e a formação de metástases, principalmente, pela capacidade proliferativa persistente 

para gerar macrotumores a partir de um pequeno número de células (SHIOZAWA et al., 

2016; PEITZSCH et al., 2017). 

Os CAFs são encontrados sob diferentes aspectos dentro do estroma tumoral e 

pelo menos dois tipos podem ser claramente descritos, um constituído por células 

semelhantes aos fibroblastos normais que formam a base estrutural do estroma, e outro, 

os miofibroblastos, que possuem alta expressão de α-SMA (actina do músculo liso α) e 

são raros em tecidos epiteliais saudáveis (DENTON; ROBERTS; FEARON, 2018). O 

envolvimento desses subtipos de CAFs tem se mostrado crítico no remodelamento da 

MEC, na promoção do crescimento tumoral e da angiogênese, além de influenciar 

diretamente no prognóstico de certos tipos tumorais (RÄSÄNEN; VAHERI, 2010; 

BRECHBUHL et al., 2017). 

 Além dessa complexidade de tipos celulares que formam o microambiente 

tumoral, outras contribuições são necessárias para se estabelecer a heterogeneidade 

observada nos tumores. É esperado que as próprias células cancerígenas, após várias 

replicações e eventos mutacionais, criem subpopulações com características fenotípicas 

distintas que tornam as células mais adeptas a alterações do ambiente, estando essa 

característica relacionada a letalidade do câncer e ao obstáculo na busca de uma cura 

efetiva (MCGRANAHAN; SWANTON, 2017; DAGOGO-JACK; SHAW, 2018). A 

heterogeneidade tumoral não está restrita as diferentes células e tecidos do organismo, 

podendo ser visualizada entre indivíduos com o mesmo tipo de tumor (heterogeneidade 

intertumoral) e mesmo dentro de um tumor pode ser observada diversidade entre os 

subclones celulares (heterogeneidade intratumoral), característica que é exacerbada pela 

instabilidade genômica (figura 1.3) (BURRELL et al., 2013). 
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Figura 1.3 – Heterogeneidade tumoral 

 

Representação da heterogeneidade encontrada nos tumores, tanto entre os indivíduos (intertumoral) 

quanto entre as próprias células de um único tumor (intratumoral), representada pelos subclones celulares. 

Fonte: Adaptada de BURRELL et al., 2013. 

 

1.1.2 Epidemiologia do Câncer 

O câncer é uma das principais causas de óbito no mundo, dados da Global 

Cancer Observatory (GLOBOCAN) (figura 1.4) estimam que ele foi responsável por 

cerca de 9,5 milhões de mortes em 2018, sendo pulmão a principal delas (18,4%) e 

colorretal a segunda (9,2%). Ainda, foi estimado que tenham surgido mais de 18 

milhões de novos casos nesse período e os tecidos primários mais incidentes tenham 

sido pulmão (11,6%), mama (11,6%), colorretal (10,2%), próstata (7,1%) e estômago 

(5,7%). 

Figura 1.4 – Estimativa de novos casos e de mortes por câncer no mundo 

 
Estimativa de câncer a respeito do número de novos casos (barra azul) e do número de mortes (barra 

vermelha), englobando ambos os sexos e todas as idades, no mundo no ano de 2018. Fonte: Adaptada 

de GLOBOCAN, 2018. 
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O Instituto Nacional de Câncer (INCA) publica dados estimados de incidência 

de câncer no Brasil a cada biênio; e, para cada ano do biênio 2018/2019 foi estimado 

583 mil novos casos de câncer, sendo 68.220 casos de câncer de próstata (CaP), com 

risco estimado de 66,12/100 mil homens, e 59.700 casos de câncer de mama, com risco 

estimado de 56,33/100 mil mulheres, fazendo com que esses sejam os tipos mais 

incidentes em homens e mulheres, respectivamente, com exceção do câncer de pele não 

melanoma (figura 1.5). 

 

Figura 1.5 – Distribuição proporcional dos dez tipos de câncer mais incidentes no Brasil 

 
Estimativa de novos casos de câncer no Brasil para cada ano do biênio 2018/2019, com exceção do câncer de pele não 

melanoma. Fonte: INCA, 2018. 

 

Por esses números alarmantes, o câncer é um dos maiores problemas de saúde 

pública da atualidade, causando grande impacto econômico para os familiares e para o 

sistema de saúde devido aos custos relacionados ao diagnóstico e tratamento. Além 

disso, quando avaliado o impacto gerado pelos óbitos prematuros de pessoas 

economicamente ativas (entre 15 e 65 anos), há uma perda de produtividade anual 

equivalente a 15 bilhões de reais no Brasil, número que tende a crescer caso não haja 

mudanças dramáticas no estilo de vida da população (CANCELA; ALMEIDA, 2018).  
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1.2 Fisiopatologias da Próstata 

 

1.2.1 Próstata 

A próstata é uma glândula exócrina masculina que pesa aproximadamente 20g 

e mede cerca de 4 cm de comprimento por 4–5 cm de largura. Está localizada na 

cavidade pélvica, mais precisamente na base da bexiga urinária e é atravessada em toda 

sua extensão pela uretra (figura 1.6) (UMBREIT; SHIMKO; GETTMAN, 2011). Ela 

não é essencial para a vida, mas tem importante papel na reprodução, já que produz 

secreções que se unem às das vesículas seminais para formar o líquido seminal, que 

auxilia na nutrição e na sobrevivência dos espermatozoides (VERZE; CAI; 

LORENZETTI, 2016). 

Anatomicamente, a próstata é dividida em quatro distintas regiões (figura 1.6) 

como descrito por John McNeal (1988). A zona central (ZC) representa cerca de 25% 

da glândula e nela se originam grande parte dos processos inflamatórios e 

aproximadamente 5–10% das neoplasias; a zona periférica (ZP) corresponde a 70% da 

próstata, aqui encontram-se a maior parte das glândulas prostáticas e, mais 

frequentemente, é o local de origem da neoplasia intraepitelial prostática (PIN) e dos 

adenocarcinomas da próstata; a zona de transição (ZT) rodeia a uretra prostática e 

corresponde a cerca de 5% da próstata, além de ser a região de desenvolvimento da 

hiperplasia prostática benigna (HPB); por fim, o estroma fibromuscular anterior 

(EFMA) que corresponde ao principal tecido não glandular da próstata e é composto por 

musculo liso e tecido fibroso (SELMAN, 2011; UMBREIT; SHIMKO; GETTMAN, 

2011; YACOUB; OTO, 2018). 
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Figura 1.6 – Disposição anatômica da próstata e suas zonas 

 
Esquema da localização anatômica da próstata: logo abaixo da bexiga e recobrindo 

a uretra; além da representação das quatro zonas da próstata. ZC: zona central; 
ZP: zona periférica; ZT: zona de transição; EFMA: estroma fibromuscular 

anterior. Fonte: Adaptada de www.urologyhealth.org. 

 

Analisando a histologia da próstata é visível a presença de pelo menos duas 

estruturas básicas, o epitélio glandular e o estroma (figura 1.7) (OMABE; EZEANI, 

2011; ITTMANN, 2017; TOIVANEN; SHEN, 2017). O componente glandular da 

próstata é formado por células luminais, basais e neuroendócrinas que se organizam 

para compor os ductos e os ácinos. As células luminais apresentam formato colunar, 

com citoplasma eosinofílico e núcleo redondo, e elas são especializadas em secretar 

uma variedade de produtos no lúmen como o antígeno específico da próstata (PSA), o 

zinco, o ácido cítrico, a fosfatase ácida, além de expressar as citoqueratinas (CK) 8 e 18. 

As basais se apresentam com núcleo ovoide e citoplasma imperceptível, elas expressam 

altas quantidades de CK5, CK14 e p63 e estão intercaladas entre a membrana basal e as 

células secretoras. As células neuroendócrinas possuem alta expressão de cromogranina 

e sinafofisina e estão localizadas na camada de células basais. O estroma prostático é 

fibromuscular composto por fibroblastos, células dendríticas, endoteliais, imunes e 

neuronais, além de feixes de células musculares lisas com alta capacidade contrátil para 

expelir as secreções produzidas pelos ácinos.  
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Figura 1.7 – Histologia da próstata 

 
 

Representação esquemática das células da próstata, mostrando o componente epitelial 

glandular (células luminais, basais e neuroendócrinas) e o estromal (fibroblastos, células 

musculares, endoteliais e neuronais). Fonte: Adaptada de TOIVANEN; SHEN, 2017.  

  

O desenvolvimento prostático é controlado sob ação hormonal dos 

androgênios, como a testosterona e a androstenediona, que são responsáveis pelos 

processos de morfogênese, citodiferenciação, proliferação e produção de secreções 

específicas da próstata (NIU et al., 2010; WALTERS; SIMANAINEN; 

HANDELSMAN, 2010). A testosterona é sintetizada nas células de Leydig nos 

testículos por estímulo do hormônio luteinizante da hipófise, ela entra nas células 

prostáticas por difusão simples e é rapidamente metabolizada pela enzima 5-alfa 

redutase, que a converte irreversivelmente em um subproduto mais ativo, a di-

hidrotestosterona (DHT) (WILSON, 2001; HEINLEIN; CHANG, 2002). A DHT se liga 

aos receptores de androgênio (AR) que estão no citoplasma das células prostáticas e 

então, ocorre fosforilação, dimerização e translocação do complexo para o núcleo. O 

complexo DHT-AR promove a transcrição de genes que contenham elementos 

responsivos aos androgênios (AREs) e eles possuem diversas funções no 

desenvolvimento e manutenção da glândula (GROSSE; BARTSCH; BANIAHMAD, 

2012). Além da participação fisiológica, o DHT-AR também atua em eventos 

associados ao câncer e a HPB, sendo muitas vezes utilizado na intervenção clínica 

baseada na terapia de privação de andrógenos com a finalidade de impedir o 

crescimento celular (CARSON; RITTMASTER, 2003; ZHOU; BOLTON; JONES, 

2015; CAFFO et al., 2016).  
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 1.2.2 Hiperplasia Prostática Benigna 

A HPB é a doença geniturinária mais comum na população masculina idosa, 

afetando mais de 50% dos indivíduos com 50 anos e aumentando a incidência à medida 

que os homens envelhecem, além disso a idade entre 70 e 79 anos é a que possui maior 

prevalência entre eles (SKINDER et al., 2016). 

A condição patológica da HPB é caracterizada pelo crescimento não-maligno 

das células prostáticas, particularmente das que compõem a zona de transição (figura 

1.8) (CHUGHTAI et al., 2016). Fisiologicamente, a próstata aumenta com o decorrer da 

idade e chega ao ápice de desenvolvimento aos 18–20 anos de idade. No entanto, por 

mecanismos ainda não bem estabelecidos, o envelhecimento, a ativação tardia do 

crescimento celular, os fatores genéticos e as alterações hormonais levam a próstata a 

tomar proporções cada vez maiores causando uma série de sintomas que podem ser 

altamente debilitantes (HO; HABIB, 2011; SKINDER et al., 2016). 

 

Figura 1.8 – Próstata normal versus próstata hiperplásica 

 
Diferenças entre a próstata normal e a hiperplásica. A: disposição anatômica 

da próstata com compressão da uretra e retenção de urina na bexiga no 

quadro hiperplásico. B: lâminas histológicas coradas com hematoxilina e 

eosina, com a HPB exibindo tipicamente pleomorfismo considerável em 

termos de razão estroma/epitelial. Fonte: Adaptada de CHUGHTAI et al., 
2016. 

 

A 

B 
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A clínica da HPB apresenta-se com sintomas do trato urinário inferior (LUTS) 

em consequência a compressão/obstrução da uretra prostática. Eles compreendem em 

sintomas relacionados ao armazenamento (polaciúria, poliúria, noctúria e 

urgência/incontinência urinária), ao esvaziamento (fluxo urinário fraco/interrompido, 

hesitação, esforço miccional) e ao pós-miccional (sensação de esvaziamento incompleto 

e gotejamento) (ROEHRBORN, 2011). Na avaliação inicial recomenda-se utilizar o 

score de sintomas, o I-PSS (Score Internacional de Sintomas Prostáticos), para avaliar o 

seguimento e o manejo do paciente (BARRY et al., 1992). Além da presença dos 

sintomas característicos, os exames mais indicados para poder concluir o diagnóstico 

incluem a avaliação sérica do PSA, que se apresenta elevado nos casos de HPB, o 

exame retal digital (DRE)/toque retal e a ultrassonografia transretal (TRUS) que são 

realizados para avaliar o tamanho da próstata e a presença de nódulos, endurecimento 

ou assimetria prostática (ASSOCIAÇÃO BRASILEIRA DE UROLOGIA, 2017). 

Dependendo da apresentação clínica e do impacto sob a qualidade de vida do 

paciente, pode ser indicada a vigilância ativa, o tratamento farmacológico com o uso de 

bloqueadores alfa-adrenérgicos (terazosin, doxazosina), inibidores da 5-alfa redutase 

(finasterida, dutasterida), inibidores da fosfodiesterase tipo 5 (tadalafil) e/ou 

anticolinérgicos (darifenacin), e em casos mais graves o tratamento cirúrgico 

(DHINGRA; BHAGWAT, 2011; KIM; LARSON; ANDRIOLE, 2016).  

A HPB e o câncer de próstata (CaP) estão entre as doenças mais comuns da 

próstata e juntas representam encargos significativos para os pacientes e sistemas de 

saúde. Elas compartilham características como crescimento dependente de hormônios e 

resposta à terapia antiandrogênica, contudo a relação entre elas ainda não é 

compreendida, visto que não está claro se a associação entre as patologias reflete uma 

ligação casual, se a HPB atua apenas como fator de risco ou mesmo se elas possuem 

mecanismos fisiopatológicos compartilhados (ØRSTED; BOJESEN, 2012; BANERJEE 

et al., 2018). Ainda, alguns estudos sugeriram que a condição genética, hormonal e 

inflamatória dos indivíduos com HPB podem se apresentar como fatores de 

suscetibilidade para o desenvolvimento do CaP (ALCARAZ et al., 2009; SCHENK et 

al., 2011). 

 

1.2.3 Câncer de Próstata 

O CaP é o quarto tipo de tumor mais incidente no mundo (considerando ambos 

os sexos) e o segundo mais diagnosticado entre os homens, atingindo 1.276.106 
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(13,5%) deles (demonstrado anteriormente na figura 1.4) (GLOBOCAN, 2018). No 

Brasil, as estimativas para ano de 2018 de CaP foram de 68.220 novos casos, nos quais 

os maiores índices encontram-se nas regiões Centro-Oeste, Sul e Sudeste do país (figura 

1.9) (INCA, 2018).  

 

Figura 1.9 – Representação geográfica das taxas brutas de incidência de câncer de 

próstata no Brasil 

 

Representação espacial das taxas ajustadas de incidência por 100 mil homens, estimadas para o ano de 

2018, segundo Unidade da Federação. Os valores representam as taxas de incidências de alguns estados 

do Brasil como o Paraná, com a maior taxa, de 94,19/100mil, o Pará, com a menor, de 31,38/100mil e o 
Rio de Janeiro com 70,52/100mil. Fonte: Adaptada de INCA, 2018. 

 

Quando analisada as taxas de mortalidade global do CaP, percebe-se o número 

alarmante totalizando 358.989 mortes, sendo 44% desse total representando por apenas 

7 países. Dentre eles destacam-se a China, com a maior taxa de óbitos (51.895; 14,5%), 

e o Brasil com a quarta posição (16.730 mortes; 4,7%) (GLOBOCAN, 2018). Pelos 

dados do Ministério da Saúde (2019), no Brasil, o CaP é a segunda causa de mortes por 

câncer da população masculina (13%), sendo superado apenas do câncer de pulmão 

(14%). 
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Em síntese, o CaP apresenta-se com lesões multicêntricas em diferentes graus e 

regiões do tecido prostático, acometendo sobretudo a zona periférica da próstata. A 

arquitetura neoplásica (figura 1.10) é caracterizada pela presença de glândulas pequenas 

infiltrativas ou cribriformes muito grandes ou irregulares, atipia nuclear (aumento 

nuclear e nucleolar), hiperproliferação de células luminais, ruptura da membrana basal, 

ausência de células basais, além de infiltração de CAFs e de células imunes pró-

tumorigênicas como mastócitos, neutrófilos, macrófagos e linfócitos T regulatórios 

(PACKER; MAITLAND, 2016; SHIAO; CHU; CHUNG, 2016). 

 

Figura 1.10 – Composição celular do ácino prostático normal e do tumoral 

  

A: representação esquemática de um ácino prostático normal, apresentando a bicamada 
epitelial (células basais e luminais) cercada pelo estroma fibromuscular, aqui a proporção 

celular corresponde a 60% (luminal), 40% (basal) e 1% (célula tronco); B: no ácino tumoral 

toda a arquitetura morfológica apresenta-se alterada com perda da camada basal, a composição 

celular é de 99% de células luminais e 1% basais; C: a representação utilizada para diferenciar 

as células da próstata. Fonte: Adaptada de PACKER; MAITLAND, 2016. 

 

Nos estágios iniciais do CaP, as taxas de sobrevida a longo prazo são altas, 

superiores a 90%, contudo, nessa fase a evolução é silenciosa, muitas vezes sem que o 

doente apresente nenhum sintoma (HOWLADER et al., 2016). Entretanto, quando o 

câncer se encontra em fase avançada as chances de sobrevida são inferiores a 20% e os 

sintomas vão desde dor aguda ao urinar e insuficiência renal, a outras manifestações 

como a presença de dores ósseas que são decorrentes dos processos metastáticos 

A B 

C 
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(GUNDEM et al., 2015). Ao invadir tecidos distantes por meio da circulação linfática 

e/ou sanguínea (metástase), o CaP apresenta-se incurável, mesmo após terapia 

multimodal intensiva, sendo responsável por grande parte das mortes relacionadas ao 

câncer (WANG et al., 2018). A letalidade da doença metastática é provocada pela falta 

de esquemas terapêuticos capazes de gerar respostas duráveis no cenário de extrema 

heterogeneidade tumoral tanto no nível genético quanto celular (WEI et al., 2017).   

Além da apresentação mais agressiva do CaP, foi descrito um estágio 

intermediário, chamado de CaP oligometastático que se apresenta entre a doença 

localizada e as metástases generalizadas (polimetastático), em que o doente apresenta 

até cinco lesões extrapélvicas e, ao contrário da polimetastática, o indivíduo pode se 

beneficiar do tratamento direcionado as metástases (TOSOIAN et al., 2017).  

O CaP é categorizado em distintos estágios de acordo com a região que está 

acometida, podendo ser complementado pelas avaliações do sistema TNM (que avalia a 

progressão tumoral ao nível do tumor primário, dos linfonodos e das metástases), do 

nível de PSA e do grau histológico (BUYYOUNOUSKI et al., 2017). Os estágios são 

basicamente definidos em (figura 1.11): estágio I, em que o tumor é encontrado ao 

acaso, visto que é pequeno e não pode ser sentido no exame de DRE; estágio II, o tumor 

é encontrado devido à presença de um nódulo na próstata, porém encontra-se confinado 

a ela, sendo dividido em três subestágios (IIA, IIB e IIC) de acordo com o tamanho e o 

grau de diferenciação das células; estágio III, o tumor é localmente avançado infiltrando 

tecidos ao redor da próstata, como: vesícula seminal (IIIA), reto (IIIB) e bexiga (IIIC); 

por último, o estágio IV em que o câncer se espalhou para os linfonodos regionais 

(IVA) ou para os ossos e/ou outros órgãos (IVB) (AMIN et al., 2017). 

 

Figura 1.11 – Estágios do CaP 

 
Representação dos diferentes estágios do CaP. Fonte: Adaptada de www.teresewinslow.com. 
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1.2.3.1 Classificação do Câncer de Próstata 

Com relação a classificação histológica, a Organização Mundial da Saúde 

(OMS) distingue os tumores prostáticos principalmente em:  adenocarcinoma acinar, 

adenocarcinoma ductal, carcinoma intraductal, carcinoma urotelial, carcinoma de 

células escamosas, carcinoma de células basais e tumores neuroendócrinos 

(HUMPHREY et al., 2016). Dentre esses, os adenorcarcinomas são os tipos mais 

frequentes, estando presente em 95% dos casos de CaP.  

Nos últimos anos, foi observada uma notável expansão no conhecimento 

sobre a genética do CaP, na qual os avanços tecnológicos e científicos permitiram a 

identificação de rearranjos cromossômicos complexos e a acentuada heterogeneidade 

molecular dos tumores de próstata (BARBIERI et al., 2013; BARBIERI; RUBIN, 2015; 

ROBINSON et al., 2015). Contudo, mesmo com essa característica heterogênea, 

algumas alterações são altamente recorrentes, permitindo a realização da classificação 

molecular dos tumores de próstata dependente do estágio clínico da doença (por 

exemplo tumor primário, CaP metastático e CaP resistente a castração) (ARORA; 

BARBIERI, 2018). Essa categorização define entidades biológicas distintas e é 

embasada pela presença de aberrações cromossômicas, diferença no nível de expressão 

gênica, alterações no número de cópias do DNA e alterações epigenéticas. 

A maioria dos tumores primários de próstata se enquadram em pelo menos 

um dos sete subtipos moleculares definidos pelas fusões gênicas em ERG, ETV1, ETV4 

e FLI1 ou por mutações pontuais nos genes SPOP, FOXA1 e IDH1 (BERGER et al., 

2011; THE CANCER GENOME ATLAS RESEARCH NETWORK, 2015). Os genes 

ERG, ETV1, ETV4 e FLI1 pertencem a família de fatores de transcrição ETS e 

desempenham papéis no desenvolvimento, diferenciação, proliferação e migração das 

células prostáticas (SHAIKHIBRAHIM; WERNERT, 2012). As fusões gênicas mais 

encontradas com relação aos ETS são entre os promotores regulados por androgênios e 

o ERG, sendo a TMPRSS2-ERG a primeira fusão descrita nos tumores sólidos e a mais 

comum delas, presente em aproximadamente 50% dos tumores prostáticos (WANG et 

al., 2017).  

Os genes associados aos subtipos moleculares têm distintas atuações na 

fisiologia normal da próstata, como o SPOP que atua na degradação de proteínas, o 

FOXA1 que remodela a cromatina para fornecer acesso genômico para ligação do AR e 

o IDH1 que codifica um enzima metabólica citoplasmática envolvida na conversão de 

isocitrato em 2-oxoglutarato, dessa forma alterações nesses genes estão relacionadas a 
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perda da estabilidade genômica, promoção do crescimento celular e angiogênese (GAO 

et al., 2003; GENG et al., 2014; ZHANG et al., 2018). 

Apesar dessa categorização ainda não estar incorporada nas diretrizes da 

OMS, diversos trabalhos já mostraram a importância dessa classificação molecular, 

correlacionando alguns subtipos, como a fusão TMPRSS2-ERG, com formas mais 

agressivas do CaP, com maior risco de desenvolvimento de metástases e até com uma 

melhor resposta a certas terapias. Nesse contexto, no futuro, essa classificação dos 

pacientes pode auxiliar na identificação dos pacientes com formas indolentes da doença 

e dos que possuem maior risco de recorrência (WANG et al., 2006; RAJPUT et al., 

2007).  

 

1.2.3.2 Rastreamento e Diagnóstico 

A realização periódica dos exames combinados de PSA e de toque retal em 

pessoas sem sinais ou sintomas (rastreamento), é preconizado para homens a partir dos 

50 anos ou a partir dos 45, para os casos em que há fortes fatores de risco associados, 

familiares de primeiro grau com CaP ou homens afrodescendentes (DUNN, 2017). Esse 

acompanhamento tem o intuito de diagnosticar precocemente o CaP, o que é 

fundamental para a definição da conduta terapêutica, melhor prognóstico e chance de 

cura, além de diminuir a morbidade causada pela doença (BARRY; SIMMONS, 2017).  

A recomendação feita pelas agências de saúde determina que o diagnóstico do 

CaP deve ser realizado através da avaliação sérica do PSA, DRE e biópsia transretal por 

agulha, sendo esta última a única capaz de diagnosticar definitivamente o CaP 

(MOTTET et al., 2017). Todavia, exames complementares podem ser realizados para 

auxiliar na avaliação do estágio da doença como os exames de imagem 

(ultrassonografia, PET-CT com PSMA e ressonância magnética multiparamétrica) que 

são rotineiramente usados, além dos biomarcadores de próxima geração (antígeno do 

câncer de próstata 3 – PCA3, fusão TMPRSS2-ETS e PTEN) e dos testes de painéis 

gênicos que podem ser utilizados, mais ainda não estão totalmente estabelecidos 

(PRENSNER et al., 2012; KOO et al., 2019). 

É importante salientar que o PSA é uma proteína produzida preferencialmente 

pelas células prostáticas, mas não é específica do CaP, podendo ser encontrada 

alterações inespecíficas em seu nível sérico, que são causadas por tratamentos 

farmacológicos, manipulações urológicas via uretral e até pela HPB, sendo necessário a 

avaliação conjunta de outras metodologias para o diagnóstico final (ITO et al., 2003; 
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PARK et al., 2015). Além disso, o PSA pode ser divido em três categorias de risco, 

pacientes com PSA menor que 4 ng/mL, que possuem baixo risco, mas que não pode ser 

excluída a possibilidade de CaP; com PSA entre 4 e 10 ng/mL, uma faixa limítrofe em 

que há chance de pelo menos 1 a 4 indivíduos ter CaP e com PSA maior que 10 ng/mL, 

em que o risco de CaP é superior aos 50% (ILIC et al., 2018).  

Os testes de painéis gênicos têm o objetivo de prever a progressão clínica e a 

mortalidade pelo CaP, analisando, a partir de amostras de biópsia por agulha, a 

expressão de genes relacionados a vias fundamentais para o desenvolvimento tumoral 

(KNEZEVIC et al., 2013; KLEIN et al., 2014; SOMMARIVA et al., 2016; 

CUCCHIARA et al., 2018). Existem diversos testes no mercado, com distintas 

metodologias e peculiaridades, mas os principais e mais utilizados são o Prolaris® 

(Myriad Genetics), o Oncotype DX® (Fleury Genômica) e o Decipher® (GenomeDx 

Bioscience) (MOHLER et al., 2019). Mesmo com todos os testes apresentando 

resultados satisfatórios na previsão do prognóstico dos pacientes, ainda são necessárias 

pesquisas para melhorar a compreensão sobre o significado clínico das alterações 

observadas nos testes. 

Através da biópsia é avaliado o tipo histológico e o estadiamento do CaP, 

sendo o score de Gleason o sistema de graduação preconizado pelos patologistas, em 

que se analisa o padrão arquitetônico das glândulas prostáticas e o grau de diferenciação 

das células (DELAHUNT et al., 2012). Existem 5 graus, numerados de 1 a 5, que são 

usados para definir o nível de diferenciação dos dois padrões morfológicos mais 

predominantes na amostra. Os valores desses padrões são somados para resultar no 

score de Gleason que varia de 2 a 10, sendo 2 definido como um tumor bem 

diferenciado, e o score de Gleason 10, um tumor pouco diferenciado, que se afasta 

completamente do padrão histológico normal (figura 1.12) (HUMPHREY et al., 2016). 

Além disso, o score de Gleason é utilizado para auxiliar na avaliação do prognóstico dos 

pacientes com CaP, em que os indivíduos que possuem score abaixo de 6 apresentam 

um tipo mais indolente de CaP, com bom prognóstico, boas chances de cura e baixo 

potencial metastático, enquanto os que apresentam score acima de 8 têm tumor mais 

agressivo, com prognóstico ruim e altíssimo potencial metastático. Ainda, há uma 

imprecisão a respeito do prognóstico dos indivíduos com score 7, não possuindo uma 

boa caracterização entre o score 7 (3+4) e o 7 (4+3), pois se comportam de forma 

diferente, as vezes tendendo a um melhor ou pior prognóstico, por isso muito estudos se 
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comprometem em tentar melhorar a diferenciação dessas duas graduações 

(HUMPHREY et al., 2016). 

 

Figura 1.12 – Classificação do câncer de próstata através score de Gleason 

 
Representação dos graus de diferenciação usados para calcular o 
score de Gleason, levando em conta a morfologia/arquitetura 

tecidual e diferenciação tumoral. De 1 a 5 imagens histológicas 

representativas de cada grau histológico. Fonte: HARNDEN et 

al., 2007. 

 

1.2.3.3 Tratamento 

Para a escolha do tratamento deve ser avaliada a qualidade de vida do 

indivíduo em contraponto aos efeitos secundários das terapias. Assim, as características 

do tumor a tratar, a expectativa de vida do doente e o estado geral de saúde devem ser 

cuidadosamente valorizadas, bem como as diferentes opções de tratamento que terão 

por finalidade promover efeito paliativo, cura e/ou impedir a recorrência da doença 

(CORNFORD et al., 2017). De forma geral, os procedimentos que existem para tratar o 

CaP englobam a imunoterapia (sipuleucel-T), hormonioterapia (abiraterona, 

enzalutamida), quimioterapia (docetaxel, cabazitaxel), radioterapia e as cirurgias para a 

remoção da glândula (prostatectomia) ou dos focos tumorais (JAMES et al., 2016; 

JANICZEK et al., 2017; HANDY; ANTONARAKIS, 2018; RAGHAVAN, 2018). Vale 

ressaltar que todos os tratamentos descritos até hoje apresentam efeito mais satisfatório 

quando o diagnóstico é precoce, afirmando a necessidade do acompanhamento 

recorrente do estado de saúde.  
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1.2.4 Fatores de Risco   

Devido ao caráter complexo das patologias prostáticas, uma série de fatores 

endógenos e exógenos atuam aumentando o risco para o desenvolvimento delas. A 

respeito dos fatores exógenos, vários estudos sugerem que a obesidade, o fumo, a 

hipertensão, os níveis hormonais e as dietas hipercalóricas, ricas em gorduras e pobres 

em fibras, frutas e vegetais aumentam o risco de desenvolvimento de HPB e CaP, além 

de atuarem no envelhecimento e na resistência à quimioterapia (PERDANA et al., 2016; 

ZITVOGEL; PIETROCOLA; KROEMER, 2017). A idade é um dos principais fatores 

de risco associados a HPB e ao CaP, à medida que com o envelhecimento o risco de 

desenvolver qualquer uma das doenças aumenta exponencialmente, sendo 66 anos a 

idade média de diagnóstico delas (HOWLADER et al., 2016). Com relação a etnia, 

pode-se destacar a maior tendência dos homens afrodescendentes a desenvolverem o 

CaP, bem como evoluírem para tumores mais agressivos e apresentarem maiores taxas 

de mortalidade (HSING et al., 2014; REBBECK, 2017). Outro risco bem estabelecido é 

o histórico familiar da doença, no qual foi demonstrado que se um parente de primeiro 

grau tem a doença, o risco é, no mínimo, duas vezes maior do indivíduo ter CaP e nos 

casos em que dois ou mais indivíduos da mesma família sejam afetados, o risco 

aumenta de cinco a onze vezes em comparação a população em geral (MACINNIS et 

al., 2010; EELES et al., 2014; TELANG et al., 2017). 

A predisposição genética pode resultar de mutações raras altamente penetrantes 

ou de variantes genéticas que conferem menor risco, a exemplo os polimorfismos de 

nucleotídeo único (SNP) que em conjunto têm importante participação na etiologia das 

doenças ou ainda, a predisposição pode ser devido a uma combinação dos dois tipos de 

alteração (MONTGOMERY et al., 2018). O CaP hereditário, ou seja, aquele com forte 

fator genético envolvido, compreende quase 10% dos casos de CaP, sendo associado a 

outras síndromes hereditárias como o câncer de mama masculino e a síndrome de Lynch 

(CASTRO et al., 2013; HARALDSDOTTIR et al., 2014). 

Os estudos de associação ampla do genoma (GWAS), estudos com gêmeos e 

estudos epidemiológicos têm identificado diversas alterações genéticas relacionadas ao 

desenvolvimento do CaP e ao aumento de suscetibilidade da doença como os SNPs em 

HOXB13 e as mutações em genes de reparo do DNA como BRCA1/2, ATM e CHEK2 

(PRITCHARD et al., 2016; BENAFIF et al., 2018; SCHUMACHER et al., 2018). 

Porém, mesmo com esses avanços ainda se está longe de caracterizar e entender toda a 

complexidade fisiopatológica e genética do CaP, sendo sempre necessário buscar novos 
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conhecimentos sobre esta temática. Na HPB, os avanços a respeito da participação da 

composição genética ainda estão mais distantes da compreensão, visto que poucos são 

os investimentos sobre a participação genética nessa patologia. 

 

1.3 Genes Candidatos  

Com o intuito de melhorar a compreensão acerca da participação dos fatores 

genéticos sobre as patologias prostáticas, foi utilizado a ferramenta de busca PubMed 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/) e os bancos de dados online GeneCards 

(http://genecards.org/) e Ensembl (http://www.ensembl.org/index.html) para selecionar 

genes candidatos que atuem em vias biológicas relevantes para o desenvolvimento da 

HPB e do CaP e que já tenham sido descritos polimorfismos associados ao aumento do 

risco das doenças prostáticas. Além disso, de cada gene foi selecionado um 

polimorfismo que apresenta relações interessantes com as patologias em outras 

populações, mas que ainda não há estudos que mostrem o comportamento delas na 

população do Rio de Janeiro. Todos os genes e polimorfismos selecionados estão 

descritos com mais detalhe abaixo.  

 

1.3.1 Gene FMOD  

O gene fibromodulina (FMOD), localizado no cromossomo 1q32.1, possui três 

exons com 2943 pares de base (pb) e codifica uma proteína de mesmo nome (FMOD) 

com 376 aminoácidos (aa) (ENSEMBL). Ela é expressa em todos os tecidos, sendo 

encontrada em concentrações maiores nos tecidos conjuntivos e é constituinte 

importante da MEC de mamíferos (LEE; SCHIEMANN, 2011).  

A FMOD é um pequeno proteoglicano rico em leucina (SLRP – small leucine-

rich proteoglycan) que regula diversos processos fisiológicos (figura 1.13) como a 

fibrilogênese do colágeno, a organização da MEC afetando rotatividade celular e a 

própria composição da MEC, o reparo tecidual em múltiplos órgãos, o desenvolvimento 

muscular normal por manter a atividade transcricional da miostatina e a reprogramação 

celular por interações da porção N-terminal da proteína, que imita a heparina, a diversos 

fatores bioativos como o fator de crescimento de fibroblastos (FGF2) e a interleucina-10 

(TILLGREN et al., 2009; JAN; LEE; CHOI, 2016; KALAMAJSKI et al., 2016; LEE et 

al., 2016). Além dessas funções, a FMOD já foi associada a regulação da angiogênese 

por estimular o crescimento de células endoteliais, a migração e a formação de redes 

capilares, além de ser capaz de mudar o estado quiescente das células endoteliais para 
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um angiogênico ao aumentar a expressão de colágenos e outros fatores pró-

angiogênicos (JIAN et al., 2013). 

 

Figura 1.13 – Funções fisiológicas da fibromodulina 

 
Representação da complexidade funcional da fibromodulina (FMOD) normal. Fonte: Adaptada de 

JAN; LEE; CHOI, 2016. 

 

A relação da FMOD com processos patológicos vem sendo largamente 

estudada. Atualmente, sabe-se que ela está relacionada a tendinopatias, aterosclerose, 

atrofia do tecido endometrial pós-menopausa, degeneração do disco intervertebral, 

nefropatia diabética e diversos cânceres (AL-QATTAN; AL-QATTAN, 2018). É 

conhecido que em câncer de mama altamente metastático há superexpressão de TGF-β1 

e NF-κB (fator nuclear kappa B), mediante a esse fato, Nejad e colaboradores (2017) 

superexpressaram a FMOD em linhagens de câncer de mama e observaram uma 

regulação negativa dessas proteínas, resultando na diminuição do potencial metastático 

dessas linhagens. Em estudos recentes sobre CaP, foi demostrado que o FMOD está 

superexpresso em linhagens e em tecidos biopsiados de CaP, mostrando diferenças 

significativas de expressão quando comparadas com tecidos de HPB e de próstata 
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saudável, apresentando melhor diferenciação entre as patologias do que o próprio PSA 

(BETTIN; REYES; REYES, 2016; REYES et al., 2016).  

Contudo, não foram realizados estudos genéticos sobre a presença de 

alterações na sequência de nucleotídeos do FMOD e associações com o risco de 

desenvolvimento do CaP e da HPB. 

 

1.3.2 Gene GSTP1  

O gene glutationa S-transferase pi 1 (GSTP1), localizado no cromossomo 

11q13.2, apresenta 7 exons (958pb) responsáveis por codificar a proteína de mesmo 

nome (GSTP1) que possui 210aa (ENSEMBL). 

As glutationa S-transferases (GSTs) constituem uma família de enzimas que 

desempenham um papel importante na proteção das células ao atuar na desintoxicação 

de ROS, de carcinógenos ambientais, metabolismo de hormônios esteroides e agentes 

quimioterápicos (AWASTHI et al., 2017). As isoformas - alfa, mu, pi e teta - são 

altamente expressas na próstata e polimorfismos genéticos que alterem sua atividade 

podem afetar o nível de hormônios e xenobióticos na próstata, podendo estar 

diretamente relacionados com o desenvolvimento e progressão do CaP (COTIGNOLA 

et al., 2013; CHIRILÃ et al., 2015; MARCHEWKA et al., 2017; CHATTERJEE; 

GUPTA, 2018).  

O polimorfismo rs1695 foi selecionado para ser avaliado neste gene e ele gera 

uma troca de adenina por guanina na posição 313 no DNA complementar (c.313A>G), 

gerando também uma alteração na proteína na posição 105 de uma isoleucina para 

valina (p.Ile105Val) como consta no banco de dados NCBI-dbSNP 

(https://www.ncbi.nlm.nih.gov/snp/). Diversos trabalhos já encontraram associações 

entre ele e CaP, estando relacionado com maior risco de desenvolver a patologia em 

outras populações (YU et al., 2013; ZHANG et al., 2016).  

 

1.3.3 Gene KLK3  

O gene kallikrein related peptidase 3 (KLK3) está localizado no cromossomo 

19q13.33 e possui 5 exons (1464pb), seu produto codificado é mais conhecido como 

PSA, que possui 261aa; e é majoritariamente expresso na próstata (ENSEMBL). Esse 

gene é um dos 15 que compõem a família de calicreínas que são proteases com diversas 

funções fisiológicas. Sendo a principal função do PSA, degradar proteínas secretadas 
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pelas vesículas seminais como a semenogelina, resultando na liquefação e liberação do 

fluido seminal (KRYZA et al., 2016).  

A relação do PSA com a etiologia do CaP ainda está sendo estudada para 

melhor elucidação, mas alguns estudos já publicaram que além de desempenhar papel 

importante na motilidade espermática, ele esteja relacionado com a degradação 

proteolítica da MEC na tumorigênese do CaP, o que contribui para a invasão tumoral e 

metástase (GUO et al., 2014). Alterações no KLK3 também já foram encontradas, como 

o polimorfismo rs1058205 que está localizado na região 3’UTR do gene (untranslated 

region) (c.*15C>T), que mostrou associação com o nível sérico do PSA, indicando que 

ela pode interferir na produção da proteína e no desenvolvimento do CaP (CHEN; XIN, 

2017).  

 

1.3.4 Gene RNASEL  

O gene ribonuclease L (RNASEL), localizado no cromossomo 1q25.3, 

apresenta 7 exons (4238pb), sendo 6 deles responsáveis por codificar a proteína de 

mesmo nome (RNASEL) que possui 741aa (ENSEMBL). A RNASEL atua como 

antiviral e pró-apoptótico regulado por interferon, após sua ativação ela é capaz de 

degradar tanto RNA celular quanto viral (BISBAL; SILVERMAN, 2007). 

O RNASEL é considerado um supressor tumoral, que desempenha papel 

significativo na patogênese do CaP através da inflamação e da infecção (DAYAL et al., 

2017). Diversas mutações nele têm sido associadas à predisposição ao CaP e ele já foi 

proposto como um gene candidato de suscetibilidade ao CaP hereditário (HCP1) que 

consta no locus 1q24-q25 (MEYER et al., 2010; SAN FRANCISCO et al., 2014; 

KARYADI et al., 2015). Dentre as alterações descritas, o polimorfismo rs486907 foi 

selecionado para análise, ele provoca uma troca de guanina por adenina na posição 1385 

do DNA (c.1385G>A), por consequência, essa troca resulta numa alteração na proteína 

no aminoácido 462 (p.Arg462Gln) (NCBI-dbSNP). 

 

1.3.5 Gene SRD5A2  

O gene esteroide 5-alfa redutase tipo 2 (SRD5A2), localizado no cromossomo 

2p23.1, contém 5 exons (4519pb) e codifica a proteína SRD5A2 de 254aa (ENSEMBL). 

Esse gene é expresso em altos níveis na próstata e em muitos outros tecidos sensíveis a 

andrógenos como os testículos. 
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A principal função da SRD5A2 é converter irreversivelmente a testosterona em 

DHT e dessa forma ela desempenha papel central na diferenciação sexual e na fisiologia 

dos androgênios (WANG et al., 2014; MENDONCA et al., 2016). A participação da 

enzima na fisiopatologia de doenças da próstata é extremamente importante, por isso 

inibidores de sua função como finasterida e dutasterida são utilizados para administrar a 

HPB e potencialmente prevenir o CaP nesses pacientes (THOMPSON et al., 2013). 

O SRD5A2 é altamente polimórfico e diversas alterações já foram associadas a 

mudanças no metabolismo da testosterona, conferindo risco para CaP (LI et al., 2010; 

DUŠENKA et al., 2014). Um dos polimorfismos muito estudado é o rs523349 que gera 

uma troca de citosina por guanina no DNA (c.256C>G), resultando em uma troca na 

proteína de valina por leucina (p.Val89Leu) que parece interferir nos níveis da proteína 

produzida (NCBI-dbSNP). 

 

1.3.6 Gene XRCC1  

O gene X-Ray repair cross complementing 1 (XRCC1), localizado no 

cromossomo 19q13.31, apresenta 17 exons (2802pb) que codificam a proteína de 

complementação cruzada de reparo de raios-X 1 (XRCC1) com 633aa (ENSEMBL).  

A proteína XRCC1 desempenha papel crucial no reparo por excisão de bases 

(BER) e no reparo de quebras de fitas simples (SSBR), interagindo com diversas 

moléculas como PARP1, PNKP e DNA polimerase β (CALDECOTT, 2019).  

Dessa forma alterações nos níveis da proteína funcional reduz a capacidade de 

reparo e em hipersensibilidade a agentes danosos ao DNA, gerando instabilidade do 

genoma (HANSSEN-BAUER et al., 2012; NISSAR et al., 2014). Uma dessas 

alterações é o SNP rs25487 que produz uma troca de adenina por guanina na posição 

1196 do DNA (c.1196A>G) e, consequentemente, em uma troca de glutamina por 

arginina na proteína (p.Gln399Arg) (NCBI-dbSNP). Essa troca já foi associada ao 

aumento de risco de outras patologias como de câncer de pulmão, de tireoide e de 

mama, mas em relação às patologias prostáticas ainda há muitas controvérsias (WANG 

et al., 2015; MOGHADDAM et al., 2016; NEDOOSHAN et al., 2017).  

 

1.3.7 Gene CASC8  

O CASC8, gene de suscetibilidade ao câncer 8 (cancer susceptibility 8), está 

localizado no cromossomo 8q24.21, possui 6 exons com 1420pb e não codifica uma 
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proteína, sendo responsável por originar um long non-coding RNA (lncRNA) 

(ENSEMBL). 

As funções sobre esse lncRNA vêm sendo descobertas e elas têm se mostrado 

diretamente envolvidas na tumorigênese, já sendo demonstrado que o CASC8 está 

relacionado com a reprogramação da glicólise (efeito Warburg) e a proliferação das 

células cancerígenas (HU et al., 2017) 

Anteriormente, foi relatado que SNPs nesse gene tem associação com a 

suscetibilidade de diversos tipos de câncer como o de pulmão e de estômago por alterar 

o nível de expressão do lncRNA (MA et al., 2015; HU et al., 2016). Para avaliar a 

relação de alterações nesse gene com as doenças prostáticas, foi selecionado o SNP 

rs1447295 (n.1041+6290A>C) (NCBI-dbSNP). 

 

2 JUSTIFICATIVA 

Uma vez que a longevidade vem aumentando em nossa sociedade e 

consequentemente alterando a estrutura etária da população brasileira, se faz necessária 

a mudança do foco de pesquisa para as doenças complexas crônicos degenerativas, que 

são típicas da faixa etária idosa, como a HPB e o CaP (IBGE, 2013). Além disso, o 

curso habitualmente longo das doenças, a manifestação clínica tardia, principalmente no 

CaP, e os altos índices de mortalidade e morbidade são desafios marcantes que 

necessitam de melhor compreensão do comportamento fisiopatológico dessas doenças.  

Por estas razões, a elucidação da participação das variações genéticas nessas 

doenças multifatoriais é extremamente benéfica para a população, visto que a análise 

dos genes candidatos pode gerar biomarcadores que possam auxiliar no diagnóstico 

precoce, segregar grupos que possuem maior risco de desenvolvimento das patologias 

possibilitando que eles tomem medidas profiláticas diferenciadas, além de poder 

direcionar a melhor abordagem terapêutica e ter uma visualização mais específica do 

prognóstico dos indivíduos afetados.  
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3 OBJETIVO 

 

3.1 Objetivo Geral 

O presente estudo tem como objetivo avaliar a associação de fatores genéticos 

com o risco de desenvolvimento do câncer de próstata e da hiperplasia prostática 

benigna em amostra da população do Rio de Janeiro, além de avaliar o perfil de 

expressão in silico dos genes candidatos no câncer de próstata.  

 

3.2 Objetivos Específicos 

▪ Rastrear variantes no gene candidato FMOD; 

▪ Genotipar polimorfismos nos genes candidatos: GSTP1, KLK3, RNASEL, 

SRD5A2, XRCC1 e CASC8; 

▪ Estimar os efeitos/riscos relativos dos polimorfismos sobre a HPB e o CaP;  

▪ Analisar as possíveis relações entre o genótipo e o fenótipo através de testes do 

tipo caso–controle; 

▪ Fazer análise de predição das variantes encontradas no FMOD; 

▪ Comparar o perfil de expressão dos genes candidatos em tecido prostático 

tumoral e não-tumoral (in silico); 

▪ Relacionar a expressão dos genes candidatos com diferentes dados 

clínicos/patológicos (in silico); 

▪ Avaliar a expressão dos genes candidatos em um painel com diferentes amostras 

tumorais, análise PAN-Câncer (in silico). 
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4 MATERIAL E MÉTODOS  

 

4.1 Casuística  

Para o desenvolvimento do presente estudo foi utilizado material biológico de 

284 indivíduos do sexo masculino residentes no estado do Rio de Janeiro. Dentre eles, 

264 foram oriundos da Policlínica de Duque de Caxias (PDC) e atendidos pela equipe 

de urologia liderada pelo colaborador Dr. Enrique Covarrubias Loyaza. Todos esses 

indivíduos foram informados sobre os detalhes do estudo e concordaram 

voluntariamente em participar da pesquisa mediante a assinatura prévia do Termo de 

Consentimento Livre e Esclarecido (TCLE) (anexo A). Após a assinatura, eles tiveram 

amostras de sangue periférico coletadas e foram questionados a respeito do histórico 

clínico e familiar (apêndice A). Esses pacientes foram coletados no período de setembro 

de 2018 a novembro de 2019 e tiveram seus dados continuamente atualizados neste 

período. 

Além desses, foram incluídos no estudo 20 pacientes provenientes de uma 

colaboração com o Banco Nacional de Tumores do Instituto Nacional de Câncer (BNT–

INCA). Esses pacientes foram diagnosticados com CaP por especialistas do INCA e 

previamente assinaram TCLE específico do BNT e assim cederam amostras de sangue 

periférico para inclusão neste banco e para estudos subsequentes. 

Vale ressaltar que este estudo foi aprovado pelos Comitês de Ética em Pesquisa 

da Universidade do Grande Rio (CAAE: 88510618.8.0000.5283 – anexo B) e do INCA 

(CAAE: 88510618.8.3002.5274 – anexo C), e ainda que toda a pesquisa científica 

seguiu estritamente as recomendações exigidas pela Resolução do Conselho Nacional 

de Saúde (CNS) nº466/2012. 

 

4.1.1 Critério de Inclusão e Exclusão 

Os indivíduos foram segregados em três grupos: saudáveis (controle), com 

hiperplasia prostática benigna (HPB) e com câncer de próstata (CaP). Os critérios 

utilizados para a formação do grupo controle foram idade acima de 50 anos, ausência de 

sintomas característicos de doenças prostáticas e exames como toque retal e PSA sem 

alterações. O grupo de HPB foi formado por pacientes com alteração nos exames de 

toque retal e de ultrassonografia, apresentando peso de próstata acima de 30g. O grupo 

de CaP foi constituído por pacientes com diagnóstico comprovado por exame 
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anatomopatológico. Como critério de exclusão nenhum dos indivíduos poderia 

apresentar prostatites e nem diagnóstico positivo para outras neoplasias.  

 

4.2 Coleta de Material Biológico  

Para a realização das análises genéticas foram coletados, por profissional 

especializado, 5mL de sangue periférico de cada paciente em tubo contendo EDTA 

(ácido etilenodiamino tetra-acético). Em seguida, as amostras foram encaminhadas ao 

Laboratório de Genética da Universidade do Grande Rio (LabGen Unigranrio), onde 

foram processadas e armazenadas a 4ºC. 

 

4.3 Extração de DNA Genômico  

O processo de extração do DNA genômico compreende várias etapas que 

incluem a lise das membranas lipídicas, a purificação do DNA removendo as proteínas e 

o RNA, seguida pela precipitação e reidratação do DNA em meio adequado para mantê-

lo estável. Todo material genético foi extraído a partir dos leucócitos presentes no 

sangue periférico utilizando o kit comercial FlexiGene DNA Kit (Qiagen, Alemanha) e 

seguindo o protocolo recomendado pelo fabricante. 

 

4.4 Quantificação do DNA Genômico 

Para avaliar a concentração e a pureza do DNA extraído, as amostras foram 

submetidas à quantificação por nanoespectrofotometria através do equipamento 

Denovix DS-11 (Uniscience, Brasil). A razão A260nm/A280nm gerada pelo aparelho foi 

utilizada para estimar a pureza do ácido nucleico, na qual a absorbância do DNA é lida 

a 260nm e a de potencial contaminante de proteína a 280nm. Dessa forma, as amostras 

que se encontravam com a razão entre 1,8 e 2,0 foram armazenadas em freezer a –20ºC 

no LabGen para utilização nos experimentos subsequentes.  

 

4.5 Sequenciamento Automático 

As etapas para a realização do sequenciamento foram executadas no 

Laboratório de Genética Humana (LGH) do Instituto Oswaldo Cruz (IOC/Fiocruz) em 

colaboração com a plataforma de sequenciamento PDTIS (Plataforma de 

Desenvolvimento Tecnológico em Insumos para Saúde) da Fundação Oswaldo Cruz 

(Fiocruz). 
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4.5.1 Construção dos Primers  

Os primers para o rastreamento do gene FMOD foram desenhados a fim de 

amplificar as regiões codificantes (exons 2 e 3), através do programa Primer3Web V. 

4.1.0 (http://primer3.ut.ee/). A predição da formação de estruturas secundárias (hairpin, 

self-dimer, cross-dimer e palíndromos) foi avaliada com o auxílio das seguintes 

ferramentas online: OligoCalc (http://biotools.nubic.northwestern.edu/OligoCalc.html), 

PCR Primer Stats (http://www.bioinformatics.org/sms2/pcr_primer_stats.html) e UCSC 

In-Silico PCR (https://genome.ucsc.edu/cgi-bin/hgPcr). Além desses, a ferramenta 

BLAST (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) foi usada para verificar a especificidade 

dos primers com o fragmento gênico em questão.  

Após as verificações, os primers (tabela 4.1) com melhor desempenho e 

especificidade foram encaminhados a Invitrogen (Thermo Fisher Scientific, EUA) para 

confecção. 

 

Tabela 4.1 – Desenho dos primers do gene FMOD 

Gene 

FMOD 
Sequência dos Primers Fragmento Tm 

Exon 2.1 
F: 5’–CCGAAGAAATGAGAGCAAGG–3’ 

R: 5’–TACAAGGCCGTGAGGTTCTC–3’ 
777pb 61ºC 

Exon 2.2 
F: 5’–GTGATAAGGTGGGCAGGAAG–3’ 

R: 5’–TCAGGTTGCTTCATTTGTGC–3’ 
681pb 62ºC 

Exon 3.0 
F: 5’–TTGGTGGTTAGGAGGTGAGC–3’ 

R: 5’–CGTGGACTTCTGTCACATGG–3’ 
489pb 62ºC 

Primers para o PCR e o sequenciamento do gene FMOD confeccionados pela empresa Thermo Fisher 
Scientific. O exon 2 do gene foi dividido em exon 2.1 e 2.2 por conta de seu extenso tamanho. Tm: 

temperatura de melting (pareamento); F: primer forward; R: primer reverse; pb: pares de base. Fonte: 

elaborada pelo autor. 

 

4.5.2 PCR  

Para a amplificação de cada um dos exons do gene FMOD foi realizada a 

reação em cadeia da polimerase (PCR) contendo: 2,5μL de tampão (10X), 1,5μL de  

MgCl2 (25mM), 2,5μL de dNTPs (2mM), 0,5μL de primers forward e reverse (10mM), 

0,4μL de Taq DNA Polimerase (5U/μL), 50ηg de DNA molde e água ultrapura para 

completar o volume de 24µL. A ciclagem para a reação iniciou-se com desnaturação 

inicial a 94ºC por 3 minutos, seguida de 40 ciclos consecutivos de desnaturação a 94ºC 

por 45 segundos, pareamento a 61ºC (para o exon 2.1) ou 62ºC (para os exons 2.2 e 3.0) 

por 30 segundos e extensão a 72ºC por 1 minuto e 30 segundos, por último, extensão 

final a 72ºC por 10 minutos. 
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Para verificar se a amplificação ocorreu, os produtos da PCR foram submetidos 

à eletroforese em gel de agarose a 1% (Thermo Fisher Scientific) preparada com tampão 

TBE 1X [Tris - Trihidroximetil aminometano 89mM (GE Healthcare, EUA), ácido 

bórico 89mM (Merck KGaA, Alemanha), e EDTA 2mM (GE Healthcare)]. As amostras 

aplicadas no gel foram preparadas utilizando 4μL do produto de PCR, 1μL de corante 

de corrida [glicerol 30% (Isofar, Brasil), azul de bromofenol 0,25% e xileno cianol 

0,25% (GE Healthcare)] e 1μL de GelRed (Biotium, Uniscience). A eletroforese então 

foi conduzida a 70 volts por 1 hora em cuba horizontal (K33-10H, Kasvi, Brasil), 

utilizando-se como tampão de corrida TBE 1X e por fim, o gel foi visualizado pelo 

sistema de fotodocumentação L-Pix Ex (Loccus Biotecnologia, Brasil). A fim de 

confirmar o tamanho do fragmento amplificado foi utilizado como referência um 

marcador de pares de base (Mpb) de 100pb – DNA Ladder (Invitrogen).  

 

4.5.3 Purificação dos Produtos de PCR 

Antes de serem utilizados na reação de sequenciamento, os produtos da PCR 

foram submetidos à purificação utilizando a enzima ExoSAP-IT (Thermo Fisher 

Scientific), seguindo o protocolo descrito pelo fabricante. Essa etapa tem a finalidade de 

remover os resíduos provenientes dos reagentes empregados na reação de amplificação. 

 

4.5.4 Reação de Sequenciamento 

Seguindo para o sequenciamento propriamente dito, o preparo da reação 

consiste em: 50ηg do material purificado; 1,0μL de primer forward ou reverse (3,2µM) 

para cada exon separadamente (tabela 4.1, citada anteriormente), 1,0μL de tampão de 

sequenciamento (5X) (Thermo Fisher Scientific), 0,5μL de kit Big Dye Terminator 

V.3.1 (Thermo Fisher Scientific) e água ultrapura para um volume final de 10 µL. As 

reações foram realizadas em placa de 96 poços e conduzidas ao termociclador Veriti 

9902, respeitando as condições de ciclagem apresentadas na tabela 4.2. 



48 

 

Tabela 4.2 – Condições de ciclagem para o sequenciamento do gene FMOD 

 

 

 

 

Etapas da ciclagem utilizada para o sequenciamento automático do gene 

FMOD. min: minuto; s: segundos; X: número de ciclos usados. Fonte: 
elaborada pelo autor. 

 

Após a ciclagem, o excesso de reagentes não incorporados na reação foi 

removido através da precipitação dos produtos de sequenciamento. Para isso, foram 

adicionados 80μL de isopropanol 75% e em seguida a placa foi centrifugada a 3.000 

rpm por 50 minutos (Heraeus Multifuge X3R, Thermo Fisher Scientific). O 

sobrenadante foi descartado e a placa com as amostras precipitadas foi centrifugada em 

posição invertida a 900 rpm por 1 minuto.  

Na sequência a placa foi levada ao termociclador Veriti 9902 por 5 minutos a 

75ºC para secagem. Após esse processo, o material precipitado foi ressuspenso em 

10μL de formamida Hi-Di (Thermo Fisher Scientific) e, novamente, levado ao 

termociclador por 5 minutos a 95ºC para desnaturação. Logo após, a placa com as 

amostras foi centrifugada a 900 rpm por 1 minuto e inserida no sequenciador ABI Prism 

3130 (Life Technologies, EUA) da Plataforma PDTIS para a leitura. 

 

4.5.5 Análise das Sequências 

Os eletroferogramas gerados pelo sistema de sequenciamento (figura 4.1) 

foram analisados através do programa BioEdit Sequence Alignment Editor V.7.0.9 

(Ionis Pharmaceuticals, EUA). Para analisar as sequências obtidas, elas foram alinhadas 

com o fragmento correspondente à sequência selvagem do gene FMOD 

(ENST00000354955.4) presente no banco de dados online Ensembl. Para garantir a 

especificidade e a sensibilidade da técnica foi utilizado como critério repetir todas as 

etapas uma vez que alterações genéticas fossem encontradas. 

Etapa Especificações 

Desnaturação inicial 96ºC – 1min 

Desnaturação 

Pareamento   

Extensão 

96ºC – 10s 

50ºC – 15s                    15X 

60ºC – 1min 15s 

Desnaturação 

Pareamento 

Extensão 

96ºC – 10s 

50ºC – 15s                     5X 

60ºC – 1min 30s 

Desnaturação 

Pareamento 

Extensão 

96ºC – 10s 

50ºC – 15s                     5X 

60ºC – 2min 
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Figura 4.1 – Eletroferogramas gerados pelo sequenciamento do gene FMOD 
 

 

 

 

 

 
Eletroferogramas representativos dos exons do gene FMOD obtidos pelo sequenciamento automático. A: 
eletroferograma do exon 2.1; B: do exon 2.2; C: do exon 3.0. Fonte: Programa BioEdit Sequence 

Alignment, adaptada pelo autor. 

 

4.6 Análise dos Polimorfismos Genéticos 

A avaliação dos polimorfismos foi realizada através de duas metodologias 

baseadas na amplificação do DNA por meio da PCR.  

 

4.6.1 PCR RFLP  

A PCR RFLP (restriction fragment length polymorphism) foi utilizada para 

genotipar os polimorfismos nos genes GSTP1 (rs1695) e XRCC1 (rs25487). A 

sequência dos primers para a amplificação de cada um dos SNPs consta na tabela 4.3 e 

foram descritos por Chirilã et al. (2015) e Noureddini et al. (2018), respectivamente.  

 

Tabela 4.3 – Desenho dos primers para PCR-RFLP 

Gene 

SNP ID 
Sequência dos Primers 

Tamanho do 

Fragmento 

Enzima de 

Restrição 

GSTP1 

rs1695  

F: 5’–ACCCCAGGGCTCTATGGGAA–3’ 

R: 5’–TGAGGGCACAAGAAGCCCCT–3’ 
176pb 

(91pb/85pb) 
BSMAI 

XRCC1 

rs25487 

F: 5’–CCTCAGATCACACCTAACTGGC–3’ 

R: 5’–CTAACACTTGTTCTCCCACCCC–3’ 
440pb 

(158pb/282pb) 
MspI 

Primers para as variantes dos genes GSTP1 e XRCC1 confeccionados pela empresa Integrated DNA 

Technologies. SNP ID: identificador de polimorfismo de nucleotídeo único; F: primer forward; R: primer 

reverse; pb: pares de base. Fonte: elaborada pelo autor. 

A 

B 

C 
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O protocolo de PCR para análise do rs1695 (GSTP1) iniciou-se com o preparo 

da reação contendo tampão (10X) (Invitrogen), MgCl2 (25mM) (Invitrogen), dNTPs 

(2mM) (Invitrogen), primers forward e reverse do GSTP1 (10mM) (Integrated DNA 

Technologies, EUA), Taq DNA Polimerase (5U/μL) (Invitrogen), 50 ηg de DNA molde 

e água ultrapura para completar o volume de 25 µL. A PCR foi realizada no 

termociclador Veriti 9902 (Thermo Fisher Scientific) com a seguinte ciclagem: 

desnaturação inicial a 94ºC por 5 minutos, 35 ciclos consecutivos de desnaturação a 

94ºC por 45 segundos, pareamento a 62ºC por 45 segundos, extensão a 72ºC por 45 

segundos e por último, extensão final a 72ºC por 7 minutos. Para verificar se a 

amplificação ocorreu, os produtos da PCR foram submetidos à eletroforese em gel de 

agarose a 1%.  

Após a confirmação de amplificação, os produtos da PCR foram tratados pela 

enzima de restrição BSMAI (New England Biolabs, EUA) e incubados a 55ºC por 4 

horas, conforme recomendado pelo fabricante. Os produtos foram submetidos à 

eletroforese em gel de agarose à 3% para obtenção dos genótipos (figura 4.2). 

 

Figura 4.2 – Discriminação dos genótipos do rs1695 (GSTP1) pela eletroforese 

 
A figura representa os diferentes genótipos do rs1695 A>G (GSTP1): 

heterozigoto (2/5 - AG); homozigoto selvagem (3/4/6 - AA) e 

homozigoto mutado (7 - GG). Mpb: marcador de pares de base 

(100pb). Fonte: elaborada pelo autor. 

 

 

Para a genotipagem do rs25487 (XRCC1) foram utilizados os mesmos 

reagentes da reação do rs1695 (GSTP1). A ciclagem também foi similar diferindo 

apenas na temperatura de pareamento, 63ºC. Para a reação de RFLP, as amostras foram 

incubadas a 37ºC por 4h com a enzima MspI (New England Biolabs), como 
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recomendado pelo fabricante e em seguida foram submetidas a eletroforese em gel de 

agarose a 2% (figura 4.3). 

 
 

Figura 4.3 – Discriminação dos genótipos do rs25487 (XRCC1) pela eletroforese 

 
A figura representa os diferentes genótipos do rs25487 A>G (XRCC1): 
heterozigoto (3 - AG); homozigoto mutado (4/5 - GG) e homozigoto 

selvagem (6 - AA). Mpb: marcador de pares de base (100pb); CN: 

controle negativo (2); Fonte: elaborada pelo autor. 

 

4.6.2 PCR em Tempo Real  

A técnica de PCR em tempo real com sondas TaqMan (Thermo Fisher 

Scientific) foi realizada para genotipar os polimorfismos dos genes CASC8 (rs1447295), 

KLK3 (rs1058205), RNASEL (rs486907) e SRD5A2 (rs523349) (tabela 4.4). Para a 

análise de todos os SNPs foram preparadas reações contendo Genotyping Master Mix 

(2X) (Thermo Fisher Scientific), sonda TaqMan (10X), 50ηg de DNA molde e 

complementação com água ultrapura até obter o volume final de 10 µL. Após o preparo, 

a reação foi colocada em placa de 96 poços (MicroAmp Optical 96-Well Reaction Plate, 

Thermo Fisher Scientific) e levada para o equipamento QuantStudio 7 Flex System 

(Thermo Fisher Scientific). As condições de amplificação para todos os polimorfismos 

foram 60ºC por 30 segundos, 95ºC por 10 minutos, 50 ciclos de 95ºC por 15 segundos e 

60ºC por 1 minuto e 30 segundos e por fim, 60ºC por 30 segundos. Além disso, para 

garantir que não há nenhuma contaminação, em toda reação realizada foi incluído um 

controle negativo.  
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Tabela 4.4 – Desenho das sondas TaqMan 

Gene SNP ID Sonda TaqMan [VIC/FAM] 

CASC8 rs1447295 
AGTGCCATTGGGGAGGTATGTAAAA[A/C]GTGCTATGGA

AAAAAAGCAACAGGA 

KLK3 rs1058205 
CCAACCCCTGAGCACCCCTATCAAC[C/T]CCCTATTGTAG

TAAACTTGGAACCT 

RNASEL rs486907 
CTTAAATATAGATGACAGGACATTT[C/T]GGGCAAATTC

ATCTTCCTCATTTTC 

SRD5A2 rs523349 
AAACGCTACCTGTGGAAGTAATGTA[C/G]GCAGAAGAG

GCCCAGAAGTACCGTC 
Sondas TaqMan para a realização do PCR em tempo real para cada uma das variantes. Sondas desenhadas 

pela empresa Thermo Fisher Scientific. SNP ID: identificador de polimorfismo de nucleotídeo único; 
VIC/FAM: fluorescências usadas para diferenciar os alelos.  Fonte: elaborada pelo autor.  

 

Os resultados da PCR em tempo real foram analisados no QuantStudio Real 

Time PCR Software (Thermo Fisher Scientific) através de gráficos de discriminação 

genotípica gerados pelo programa (figura 4.4) e que serviram como base para as 

análises. 

 

Figura 4.4 – Gráficos multicomponentes da discriminação genotípica 

       

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Gráficos representativos da discriminação dos genótipos do rs523349 (SRD5A2). A: homozigoto 

selvagem; B: heterozigoto; C: homozigoto mutado. Curva verde: fluorescência do VIC; Curva 

azul: fluorescência do FAM; Linha vermelha: fluorescência da ROX. Fonte: QuantStudio Real 

Time PCR Software; adaptada pelo autor. 
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Figura 4.4 – Gráficos multicomponentes da discriminação genotípica (continuação) 

         

 

Gráficos representativos da discriminação dos genótipos do rs523349 (SRD5A2). A: homozigoto 

selvagem; B: heterozigoto; C: homozigoto mutado. Curva verde: fluorescência do VIC; Curva 

azul: fluorescência do FAM; Linha vermelha: fluorescência da ROX. Fonte: QuantStudio Real 

Time PCR Software; adaptada pelo autor. 

 

4.7 Análise in Silico 

 

4.7.1 Análise de Predição 

As ferramentas de predição in silico são frequentemente utilizadas para prever 

se mudanças no nucleotídeo de um gene geraram alterações na estrutura ou na função de 

uma proteína, dessa forma as análises são feitas avaliando duas categorias principais: o 

impacto de uma variante missense e o impacto de uma variante no splicing (LI M et al., 

2017). Após a interpretação, a variante pode ser basicamente classificada em benigna, 

na qual não interfere na funcionalidade da proteína, ou patogênica, em que há potencial 

prejuízo na proteína final.  

Para a análise do impacto de variantes missense sobre uma proteína são 

avaliados diversos critérios como: a conservação evolutiva do aminoácido ou 

nucleotídeo, a localização e o contexto dentro da sequência proteica, e a consequência 

bioquímica da substituição de aminoácidos considerando propriedades físico-químicas 

específicas (THUSBERG; OLATUBOSUN; VIHINEN, 2011). Todos esses parâmetros 

são explorados por diferentes algoritmos de predição, e os que são comumente 

utilizados são o PolyPhen-2 (http://genetics.bwh.harvard.edu/pph2/), o SIFT 

(https://sift.bii.a-star.edu.sg/) e o Mutation Taster (http://www.mutationtaster.org/) 

(ADZHUBEI; JORDAN; SUNYAEV, 2013; SCHWARZ et al., 2010; SIM et al., 

2012). O PolyPhen-2 classifica a alteração como patogênica quando o resultado das 
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análises apresenta score próximo de um e benigna, quando é próximo de zero. O SIFT 

classifica como patogênica a alteração com score menor que 0,05 ou como benigna, se o 

score for maior que 0,05. Já o Mutation Taster utiliza uma matriz de substituição de 

aminoácidos para criar pontuações de acordo com o grau de diferença entre o 

aminoácido original e o novo, variando de 0 a 215, sendo mais próximo de 215 usado 

para classificar uma alteração como patogênica. 

O impacto das variantes no splicing tem uma considerável participação na 

etiologia de doenças genéticas, visto que o reconhecimento correto dos sítios de splicing 

são fundamentais para a formação do RNA, na qual os introns são excisados e os exons 

são conectados. Para analisar esse impacto existem diversos algoritmos de predição 

disponíveis (JIAN; BOERWINKLE; LIU, 2014), mas para este trabalho foi escolhida a 

ferramenta eletrônica Human Splicing Finder que reconhece sítios de splicing em 

qualquer sequência humana e é a mais utilizada pelos trabalhos na literatura 

(http://www.umd.be/HSF3/HSF.shtml – DESMET et al., 2009). 

 

4.7.2 Amostra TCGA 

A amostra utilizada para a avaliação in silico de expressão dos genes 

candidatos foi obtida do banco de dados público The Cancer Genome Atlas – TCGA 

(https://portal.gdc.cancer.gov/ – WANG; JENSEN; ZENKLUSEN, 2016). Dele foram 

extraídos dados de transcriptoma (RNAseq V2) de amostras teciduais tumorais e não-

tumorais de próstata. As amostras foram divididas em duas coortes, uma chamada de 

Training Set (TS) que contém 51 amostras pareadas (dados de expressão 

correspondentes a tecido prostático tumoral e não-tumoral de um mesmo indivíduo) e 

outra chamada de Validation Set (VS) com 445 amostras tumorais (composta somente 

por dados de tecido prostático tumoral). A divisão das coortes foi realizada com o 

intuito de avaliar a diferença de expressão gênica entre os grupos comparando amostras 

pareadas (TS) e, posteriormente, validando os resultados em uma coorte maior (VS). 

Além dessas amostras foram selecionados dados de PAN-Câncer, que contém 

transcriptoma de diversos tecidos tumorais e não tumorais, totalizando 8609 e 738 

amostras, respectivamente (descritas mais detalhadamente no apêndice B). Essa análise 

é feita a fim de avaliar a expressão dos genes candidatos em outros tecidos tumorais, 

verificando se há diferenças de expressão entre eles. Os dados utilizados do PAN-

Câncer foram obtidos através do banco de dados público UALCAN 

(http://ualcan.path.uab.edu/index.html – CHANDRASHEKAR et al., 2017), que foi 
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elaborado para auxiliar na análise de dados clínicos, patológicos e de transcriptoma do 

TCGA.  

 

4.7.3 Análise de Expressão e Dados Clínicos/Patológicos 

Com a finalidade de avaliar a correlação entre o perfil de expressão dos genes 

candidatos e os dados clínicos/patológicos foram utilizadas as amostras tumorais totais 

de CaP provenientes do TCGA, englobando as tumorais pareadas e as não pareadas. Os 

dados selecionados para a correlação foram PSA total, score de Gleason e subtipo 

molecular dos tumores de próstata.  

A avaliação do PSA e do score de Gleason foi realizada diretamente dos dados 

do TCGA, proporcionando as informações necessárias para que fosse possível criar 

gráficos do tipo scatter plot através do programa GraphPad Prism 8. Enquanto o subtipo 

molecular foi avaliado através da ferramenta UALCAN.  

 

4.8 Análise Estatística 

A primeira análise realizada foi a verificação da normalidade da distribuição 

das variáveis quantitativas (idade, IMC, PSA, peso da próstata, perfil de expressão) 

através do teste de Kolmogorov-Smirnov. No caso de distribuição normal, as variáveis 

foram analisadas com média e desvio padrão através de testes paramétricos como teste t 

de Student ou Análise de variâncias (ANOVA). Quando a distribuição não é normal, as 

variáveis quantitativas foram analisadas com medianas e quartis através de testes não 

paramétricos como o Mann-Whitney, Wilcoxon (para amostras pareadas) ou Kruskal-

Wallis.  

No caso das variáveis qualitativas (cor/raça, obesidade, I-PSS, níveis de PSA, 

score de Gleason) foi feita análise comparativa usando o teste do qui–quadrado (X2). 

Sendo ainda avaliada as distribuições genotípicas e alélicas dos diferentes 

polimorfismos analisados e o equilíbrio genético de Hardy-Weinberg, que corresponde 

ao modelo teórico capaz de avaliar se a população está sob influência de fatores 

evolutivos. Além disso, foi utilizado o cálculo do odds ratio (OR) com intervalo de 

confiança de 95% (IC 95%) para avaliar a estimativa do risco relativo dos genótipos em 

relação a patologia.  

Nas análises in silico, o perfil de expressão apresentou distribuição não normal, 

sendo utilizado o teste estatístico de Wilcoxon para avaliar as diferenças dentro da 

coorte TS e o teste de Mann-Whitney para análise da coorte VS. Para indicar a 
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significância estatística da correlação entre a expressão e os dados clínicos de PSA e 

score de Gleason foi usado o teste de Kruskall-Wallis e na análise do subtipo molecular 

foi usado o teste t de Student. 

Todas as inferências estatísticas foram realizadas ao nível de significância de 

5%. Os programas computacionais utilizados para essas análises foram Microsoft Excel, 

GraphPad Prism 8 e IBM SPSS V.22. 

 

4.8.1 Regressão Logística Multivariada 

Através do estudo de regressão logística foram feitas as análises dos efeitos dos 

polimorfismos sobre os grupos de pacientes (CaP e HPB). A seleção do melhor modelo 

inclui apenas os polimorfismos que possuem efeitos significativos sobre a patologia, o 

método utilizado neste caso foi o Forward Wald usando o programa IBM SPSS V.22. 

Todas as variáveis da regressão foram ajustadas pela idade. 
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5 RESULTADOS 

 

5.1 Análise Descritiva dos Grupos  

O grupo amostral foi composto por 285 indivíduos, sendo 100 do grupo 

controle, 135 do grupo com HPB e 49 do grupo com CaP.  

A primeira análise realizada foi o teste de normalidade de Kolmogorov-

Smirnov para as variáveis quantitativas e todas apresentaram distribuição não normal, 

sendo mostradas por meio das medianas e dos 1º e 3º quartis. Dessa forma, o teste de 

Kruskall-Wallis foi usado para calcular a diferença estatística entre os grupos amostrais. 

Nesta análise, vimos que os grupos apresentam diferenças estatísticas significativas em 

relação a idade, PSA e peso da próstata, sendo todas essas variáveis maiores no grupo 

CaP, com exceção do peso da próstata que é maior no grupo HPB (tabela 5.1). Vale 

descartar que o IMC não diferiu significativamente entre os grupos (p=0,62), 

apresentando medianas de sobrepeso (IMC entre 25,0 e 29,9 kg/m²) para todos os 

grupos. 

 

Tabela 5.1 – Comparação das variáveis quantitativas em relação aos grupos amostrais  

Variáveis 

Quantitativas 
N Controle N HPB N CaP p 

Idade (anos) 100 
65 

135 
68 

49 
72 

0,00 
(57; 66) (62; 75) (64; 77) 

IMC (kg/m2) 93 
25,90 

123 
26,17 

29 
26,85 

0,62 
(23,86; 28,85)  (23,62; 28,72)  (24,66; 29,39) 

PSAtotal (ηg/mL) 45 
0,97 

100 
2,56 

40 
12,94 

0,00 
(0,53; 1,77) (1,08; 4,84) (5,71; 23,75) 

PSAlivre (ηg/mL) 42 
0,32 

90 
0,52 

21 
1,07 

0,00 
(0,17; 0,49) (0,21; 0,92) (0,79; 2,38) 

Peso da 

Próstata* (g) 
24 

21,50 
77 

47,00 
22 

35,55 
0,00 

(23,50; 32,00) (35,70; 61,50) (27,75; 54,75) 

Os valores indicam a mediana (1º quartil; 3º quartil). p é o valor de significância das diferenças entre os grupos, 

avaliado através do teste de Kruskall-Wallis. N: número de indivíduos; IMC: índice de massa corporal; PSA: 

antígeno específico da próstata. *Peso da próstata foi avaliado por ultrassonografia transretal. 

 

Além dessas, também foram avaliadas diversas variáveis clínicas de caráter 

qualitativo, em que a avaliação através do I-PSS e dos níveis de PSA se mostraram com 

diferenças significativas entre os grupos e a distribuição da cor/raça apresentou uma 

tendência de associação entre as amostras (tabela 5.2). Novamente, a classificação do 

IMC não mostrou diferença entre os grupos, enfatizando que a obesidade não se 
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apresentou como um fator de risco para as patologias prostáticas nessa população. 

Todas essas comparações foram realizadas através do teste do qui-quadrado. 

 

Tabela 5.2 – Comparação das variáveis qualitativas em relação aos grupos amostrais  

Variáveis 

Qualitativas 

Controle 

100 (%) 
 

HPB 

135 (%) 
 

CaP 

49 (%) 
p 

Cor/Raça (IBGE) 

Branca 

Parda 

Preta 

Total 

 

42 (42) 

22 (22) 

36 (36) 

100 

  

41 (32) 

45 (34) 

45 (34) 

131 

  

19 (39) 

20 (41) 

10 (20) 

49 

0,05 

Classificação IMC 

Eutrófico 

Sobrepeso 

Obeso 

Total 

 

33 (35) 

45 (48) 

15 (16) 

93 

  

44 (36) 

58 (47) 

21 (17) 

123 

  

8 (28) 

14 (48) 

7 (24) 

29 

0,85 

I-PSS 

Leve 

Moderado 

Grave 

Total 

 

86 (87) 

10 (10) 

3 (3) 

99 

  

59 (44) 

31 (23) 

43 (32) 

133 

  

11 (38) 

5 (17) 

13 (45) 

29 

0,00 

Níveis de PSA 

Abaixo de 4 ng/mL 

Entre 4 e 10 ng/mL 

Acima de 10 ng/mL 

Total 

 

43 (96) 

2 (4) 

0 (0) 

45 

  

73 (72) 

22 (22) 

6 (6) 

101 

  

5 (13) 

11 (28) 

24 (60) 

40 

0,00 

Os valores mostram a distribuição de indivíduos em cada grupo. p é o valor de significância 

das diferenças entre os grupos, avaliado através do teste do qui-quadrado. Os níveis de 

PSA (antígeno específico da próstata) foram divididos em: PSA abaixo de 4 ng/mL (baixo 

risco de CaP), entre 4 e 10 ng/mL (1 a cada 4 corre risco de CaP) e acima de 10 ng/mL 

(50% de risco de CaP). O I-PSS (Score Internacional de Sintomas Prostáticos) foi dividido 

de acordo com o quadro sintomático do paciente.  

 

5.2 Análise das Variantes Encontradas no Gene FMOD  

Através do sequenciamento dos exons e das regiões de limite exon-intron do 

gene FMOD foram evidenciadas seis variantes: 3 missense, 2 sinônimas e 1 intrônica. 

As variantes estão listadas na tabela 5.3 destacando suas principais características.  
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Tabela 5.3 – Variantes evidenciadas na análise molecular do gene FMOD 

Alteração na Sequência 
Localização 

no Gene 

Tipo de 

Alteração 

Nº de Indivíduos com a 

Alteração  

SNP ID c.DNA Proteína   CTL HPB CaP 

rs139299015 c.70C>G Pro24Ala exon 2 missense 1 0 0 

rs115908597 c.125A>C Tyr42Ser exon 2 missense 0 2 1 

rs145901742 c.1059C>T Asn353Lys exon 3 missense 0 0 1 

rs7543148 c.237G>A Glu79Glu exon 2 sinônima 52 60 35 

rs77856193 c.759C>T His253His exon 2 sinônima 1 0 2 

rs1891180 c.980-114A>G    – intron 2–3   intrônica 41   58   30 

Representação das variantes encontradas através do sequenciamento automático do gene FMOD, com suas características 

de troca de base nitrogenada e/ou aminoácido, além do número de indivíduos encontrados com a alteração em cada um 

dos grupos amostrais. c.DNA: referência para ácido desoxirribonucleico complementar. 

 

5.2.1 Análise das Variantes Missense do FMOD 

A análise de predição foi realizada para as variantes missense, através dos 

programas Polyphen-2, SIFT e Mutation Taster, sendo identificadas duas alterações 

patogênicas rs115908597 e rs145901742, e uma benigna, rs139299015 (tabela 5.4). 

Todas essas alterações são descritas abaixo. 

 

Tabela 5.4 – Análise de predição das variantes missense evidenciadas no FMOD 

SNP ID 
c.DNA  

Proteína 
Polyphen-2  SIFT  Mutation Taster 

rs139299015 
c.70C>G 

Pro24Ala  
Benigna Benigna Benigna 

rs115908597 
c.125A>C 

Tyr42Ser  
Patogênica Patogênica Patogênica 

rs145901742 
c.1059C>T 

Asn353Lys 
Patogênica Patogênica Patogênica 

Classificação dada por cada uma das ferramentas de predição utilizadas. c.DNA: referência para 

ácido desoxirribonucleico complementar. 

 

5.2.1.1 rs139299015 

A variante missense rs139299015 do exon 2 produz uma troca de C>G na 

posição 70 do DNA, como ilustrado no eletroferograma da figura 5.1, e essa troca 

resulta na alteração do aminoácido prolina na posição 24 para alanina (Pro24Ala). A 

alteração foi encontrada em apenas um indivíduo controle de 57 anos e através das 

análises de predição ela foi considerada benigna pelos três programas utilizados, 

provavelmente não tendo impacto funcional sobre a proteína. 
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Figura 5.1 – Eletroferogramas da alteração rs139299015 do FMOD 

  
Eletroferogramas gerados pelo sequenciamento automático do exon 2 do gene 

FMOD, apresentando a troca de base nitrogenada do rs139299015 (c.70C>G). A: 

sequência selvagem; B: sequência mutada em heterozigose. Fonte: Programa 

BioEdit Sequence Alignment, adaptada pelo autor. 

 

5.2.1.2 rs115908597 

A variante missense rs115908597 (c.125A>C) do exon 2 (figura 5.2) resulta na 

troca do aminoácido tirosina na posição 42 da proteína por serina (Tyr42Ser). Ela foi 

observada em 3 indivíduos, sendo dois do grupo HPB com idade de 72 e 74 anos e um 

indivíduo do grupo CaP de 75 anos, não sendo encontrada em nenhum indivíduo com as 

patologias prostáticas. Além disso, a análise de predição indicou que ela altera a 

funcionalidade da proteína, classificando-a como patogênica.  

 

Figura 5.2 – Eletroferogramas da alteração rs115908597 do FMOD 

 
Eletroferogramas gerados pelo sequenciamento automático do exon 2 do gene FMOD, 
apresentando a troca de base nitrogenada do rs115908597 (c.125A>C). A: sequência 

selvagem; B: sequência mutada em heterozigose. Fonte: Programa BioEdit Sequence 

Alignment, adaptada pelo autor. 

 

5.2.1.3 rs145901742 

A variante missense rs145901742 (c.1059C>T) do exon 3 (figura 5.3) resulta 

na troca do aminoácido asparagina por lisina (Asn353Lys). Essa alteração foi observada 

em um indivíduo com CaP de 64 anos, estando ausente nos indivíduos saudáveis 

analisados. Além do mais, avaliando os programas de predição, todos classificação a 

alteração como patogênica, possuindo potencial efeito na proteína final. 
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Figura 5.3 – Eletroferogramas da alteração rs145901742 do FMOD 

  
Eletroferogramas gerados pelo sequenciamento automático do exon 3 do gene FMOD, 

apresentando a troca de base nitrogenada do rs145901742 (c.1059C>T). A: sequência 

selvagem; B: sequência mutada em heterozigose. Fonte: Programa BioEdit Sequence 

Alignment, adaptada pelo autor. 
 

5.2.2 Análise das Variantes Sinônimas do FMOD 

 

5.2.2.1 rs7543148 

A variante sinônima rs7543148 (c.237G>A) foi encontrada tanto em 

heterozigose quanto em homozigose (figura 5.4) nos grupos amostrais, possuindo 

comportamento polimórfico. Ela foi observada em 52 indivíduos controles (possuindo 

frequência de 78,79% do grupo controle analisado), 60 indivíduos com HPB (85,71%) e 

35 com CaP (79,55%). A análise de predição dessa variante através do Mutation Taster 

e do Human Splicing Finder indicou que ela não apresenta patogenicidade e nem está 

em sítio de splicing.  

 

Figura 5.4 – Eletroferogramas da alteração rs7543148 do FMOD 

 

 

Eletroferogramas gerados pelo sequenciamento automático do exon 2 do gene 

FMOD, apresentando a troca de base nitrogenada do rs7543148 (c.237G>A). A: 

sequência selvagem; B: sequência mutada em heterozigose; C: sequência mutada 

em homozigose. Fonte: Programa BioEdit Sequence Alignment, adaptada pelo autor. 
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No teste de equilíbrio de Hardy-Weinberg foi observado que os grupos 

controle e CaP se apresentaram em desequilíbrio (p<0,05) para esse polimorfismo, 

enquanto o HPB estava em equilíbrio (p>0,05). Não foram encontradas associações 

significativas entre os genótipos e os alelos desse polimorfismo com as patologias 

prostáticas analisadas (tabela 5.5). 

 

Tabela 5.5 – Distribuição genotípica e alélica do rs7543148 (FMOD) entre os grupos  

SNP ID Genótipo HPB Controle Total p’ 

rs7543148 

(FMOD) 

GG 10 14 24 

0,29 
GA 33 23 56 

AA 27 29 56 

Total 70 66 136 

p (H-W) 0,99 0,03   

Alelos HPB Controle Total p’’ 

G 53 51 104 

0,90 A 87 81 168 

Total 140 132 272 

     

Genótipo CaP Controle Total p’ 

GG 9 14 23 

0,92 
GA 14 23 37 

AA 21 29 50 

Total 44 66 110 

p (H-W) 0,04 0,03   

Alelos CaP Controle Total p’’ 

G 32 51 83 

0,73 A 56 81 137 

Total 88 132 220 

     

Genótipo CaP HPB Total p’ 

GG 9 10 19 

0,26 
GA 14 33 47 

AA 21 27 48 

Total 44 70 114 

p (H-W) 0,04 0,99   

Alelos CaP HPB Total p’’ 

G 32 53 85 

0,82 A 56 87 143 

Total 88 140 228 
p é o valor de significância no teste de equilíbrio de Hardy-Weinberg (H-W). p’ é o valor 

de significância na comparação da distribuição genotípica entre os grupos. p” é o valor de 

significância na comparação alélica entre os grupos. Todas as comparações foram 

realizadas através do teste do qui-quadrado.  

 



63 

 

5.2.2.2 rs77856193 

A outra variante sinônima foi o rs77856193, c.759C>T (figura 5.5) presente no 

exon 2. Ela foi encontrada em três indivíduos, dois com CaP de 74 anos e 57 anos e um 

indivíduo controle de 67 anos. A análise de predição determinou que essa alteração não 

tem impacto na função da proteína, mas que pode estar em um sítio relevante para o 

splicing de acordo com a ferramenta Human Splicing Finder. 

 

Figura 5.5 – Eletroferogramas da alteração rs77856193 do FMOD 

 
Eletroferogramas gerados pelo sequenciamento automático do exon 2 do gene 

FMOD, apresentando a troca de base nitrogenada do rs77856193 (c.759C>T). A: 

sequência selvagem; B: sequência mutada em heterozigose. Fonte: Programa 

BioEdit Sequence Alignment, adaptada pelo autor. 

 

5.2.3 Análise da Variante Intrônica do FMOD 

A única variante intrônica encontrada foi a rs1891180, c.980-114A>G (figura 

5.6), que está presente entre os exons 2 e 3. Na nossa casuística, essa alteração foi 

observada em 41 indivíduos controles (55,41%), 58 com HPB (69,05%) e 30 com CaP 

(62,50%). A análise de predição classificou essa variante como benigna e sem impacto 

no splicing. 

 

Figura 5.6 – Eletroferogramas da alteração rs1891180 do FMOD 

 

 
 Eletroferogramas gerados pelo sequenciamento automático do exon 3 do gene FMOD, 

apresentando a troca de base nitrogenada do rs1891180 (c.980-114A>G). A: 
sequência selvagem; B: sequência mutada em heterozigose; C: sequência mutada em 

homozigose. Fonte: Programa BioEdit Sequence Alignment, adaptada pelo autor. 
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Por se tratar de uma variante polimórfica foi testado o equilíbrio de Hardy-

Weinberg, e só os grupos HPB e CaP apresentaram equilíbrio. Além disso, nas 

distribuições genotípicas e alélicas não foram encontradas diferenças significativas entre 

os grupos amostrais (tabela 5.6).  

 

Tabela 5.6 – Distribuição genotípica e alélica do rs1891180 (FMOD) entre os grupos  

SNP ID Genótipo HPB Controle Total p’ 

rs1891180 

(FMOD) 

AA 26 33 59 

0,07 
AG 38 21 59 

GG 20 20 40 

Total 84 74 158 

p (H-W) 0,41 0,00   

Alelos HPB Controle Total p’’ 

A 90 87 177 

0,35 G 78 61 139 

Total 168 148 316 

     

Genótipo CaP Controle Total p’ 

AA 18 33 51 

0,12 
AG 22 21 43 

GG 8 20 28 

Total 48 74 122 

p (H-W) 0,08 0,00   

Alelos CaP Controle Total p’’ 

A 58 87 145 

0,80 G 38 61 99 

Total 96 148 244 

     

Genótipo CaP HPB Total p’ 

AA 18 26 44 

0,57 
AG 22 38 60 

GG 8 20 28 

Total 48 84 132 

p (H-W) 0,08 0,41   

Alelos CaP HPB Total p’’ 

A 58 90 148 

0,28 G 38 78 116 

Total 96 168 264 
p é o valor de significância no teste de equilíbrio de Hardy-Weinberg (H-W). p’ é o valor 

de significância na comparação da distribuição genotípica entre os grupos. p” é o valor de 

significância na comparação alélica entre os grupos. Todas as comparações foram 

realizadas através do teste do qui-quadrado.  
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5.3 Análise dos Polimorfismos dos Genes Candidatos 

 

5.3.1 GSTP1 (rs1695)  

No teste de equilíbrio genético de Hardy-Weinberg foi observado que os 

grupos HPB e controle se ajustaram ao modelo de equilíbrio (p>0,05), ao passo que o 

grupo CaP se apresentou com desvio significativo (p<0,05) para o polimorfismo rs1695 

(A>G).  

Na análise de distribuição genotípica foi encontrada associação significativa 

entre os grupos CaP e controle e entre os grupos CaP e HPB. Além disso, analisando os 

alelos, os portadores do alelo mutante G apresentam quase duas vezes mais risco de 

desenvolver CaP em comparação a HPB (OR = 1,80; IC 95% = 1,1 – 2,94) (tabela 5.7). 

Todas essas análises foram realizadas através do teste do qui-quadrado. 

 

Tabela 5.7 – Distribuição genotípica e alélica do rs1695 (GSTP1) entre os grupos 

SNP ID Genótipo HPB Controle Total p’ 

rs1695 

(GSTP1) 

AA 77 47 124 

0,35 
AG 45 39 84 

GG 11 11 22 

Total 133 97 230 

p (H-W) 0,50 0,80     

Alelos HPB Controle Total p’’ 

A 199 133 332 

0,14 G 67 61 128 

Total 266 194 460 

     

Genótipo CaP Controle Total p’ 

AA 14 47 61 

0,00 
AG 33 39 72 

GG 2 11 13 

Total 49 97 146 

p (H-W) 0,01 0,80     

Alelos CaP Controle Total p’’ 

A 61 133 194 

0,28 G 37 61 98 

Total 98 194 292 
p é o valor de significância no teste de equilíbrio de Hardy-Weinberg (H-W). 

p’ é o valor de significância na comparação da distribuição genotípica entre 

os grupos. p” é o valor de significância na comparação alélica entre os 

grupos. Todas as comparações foram realizadas através do teste do qui-

quadrado.  
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Tabela 5.7 – Distribuição genotípica e alélica do rs1695 (GSTP1) entre os grupos 

(continuação) 

SNP ID Genótipo CaP HPB Total p’ 

rs1695 

(GSTP1) 

AA 14 77 91 

0,00 
AG 33 45 78 

GG 2 11 13 

Total 49 133 182 

p (H-W) 0,01 0,50     

Alelos CaP HPB Total p’’ 

A 61 199 280 

0,01   G 37 67 104 

Total 98 266 364 
p é o valor de significância no teste de equilíbrio de Hardy-Weinberg (H-W). 

p’ é o valor de significância na comparação da distribuição genotípica entre 

os grupos. p” é o valor de significância na comparação alélica entre os 

grupos. Todas as comparações foram realizadas através do teste do qui-

quadrado.  

 

 Após a partição do qui-quadrado foi encontrada uma associação significativa 

no modelo mutante dominante (AA versus AG+GG) entre os grupos CaP e controle, 

mostrando que o genótipo conjunto AG+GG apresenta mais de duas vezes mais risco de 

desenvolver o CaP (OR = 2,30; IC 95% = 1,12 – 4,73). Observação similar foi encontrada 

quando comparado os grupos CaP e HPB (OR = 3,36; IC 95% = 1,68 – 6,71) (tabela 5.8). 

 

Tabela 5.8 – Análise de risco entre os grupos amostrais (Modelo Mutante Dominante) 

SNP ID Genótipo CaP Controle Total p OR IC 95% 

rs1695 

(GSTP1) 

AA 14 47 61 

0,02 

Referência 

AG+GG 35 50 85 2,30 1,12 4,73 

Total 49 97 146    

Genótipo CaP HPB Total p OR IC 95% 

AA 14 77 91 

0,00 

Referência 

AG+GG 35 56 91 3,36 1,68 6,71 

Total 49 133 182    

p é o valor de significância na comparação da distribuição genotípica entre os grupos do modelo 

mutante dominante. As comparações foram realizadas através do teste do qui-quadrado. OR: oddis 

rattio; IC 95%: intervalo de confiança de 95%. 

 

O teste de Kruskall-Wallis foi utilizado para estudar os possíveis efeitos do 

polimorfismo sobre as variáveis quantitativas em cada um dos grupos (controle, HPB e 

CaP). Os resultados dessa análise não apresentaram associações significativas (apêndice 

C). A comparação das variáveis qualitativas com os genótipos foi avaliada pelo teste do 

qui-quadrado e apenas o nível de PSA dos indivíduos com CaP apresentou diferença 
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significativa entre os diferentes níveis e genótipos, p=0,01 (tabela 5.9). As outras 

variáveis qualitativas constam no apêndice D. 

  

Tabela 5.9 – Comparação das variáveis qualitativas em relação ao rs1695 (GSTP1)  

SNP ID Níveis de PSA – HPB 

rs1695 

(GSTP1)  

Genótipo <4 (%) 4-10 (%) >10 (%) Total p 

AA 39 (53) 8 (38) 4 (67) 51 

0,56 
AG 26 (36) 11 (52) 2 (33) 39 

GG 8 (11) 2 (10) 0 (0) 10 

Total 73 21 6 100 

      

Níveis de PSA – CaP 

Genótipo <4 (%) 4-10 (%) >10 (%) Total p 

AA 4 (80) 2 (18) 6 (25) 12 

0,01 
AG 1 (20) 7 (64) 18 (75) 26 

GG 0 (0) 2 (18) 0 (0) 2 

Total 5 11 24 40 

Os valores mostram a distribuição de indivíduos em cada grupo. p é o valor de significância das 
diferenças entre os grupos, avaliado através do teste do qui-quadrado. Os níveis de PSA 

(antígeno específico da próstata) foram divididos em: PSA abaixo de 4 ng/mL, entre 4 e 10 

ng/mL e acima de 10 ng/mL.  

 

 

5.3.2 KLK3 (rs1058205) 

Avaliando o equilíbrio de Hardy-Weinberg, todos os grupos amostrais se 

apresentaram em equilíbrio para o polimorfismo rs1058205 (C>T).  

Na análise de distribuição genotípica e alélica não foram encontradas 

associações significativas entre os grupos (tabela 5.10). Ademais, nenhuma diferença 

estatística foi encontrada nas comparações entre os genótipos e as variáveis 

quantitativas (apêndice E) e qualitativas (apêndice F). 
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Tabela 5.10 – Distribuição genotípica e alélica do rs1058205 (KLK3) entre os grupos 

SNP ID Genótipo HPB Controle Total p’ 

rs10582015 

(KLK3) 

CC 13 7 20 

0,65 
CT 47 32 79 

TT 73 59 132 

Total 133 98 231 

p (H-W) 0,43 0,67   

Alelos HPB Controle Total p’’ 

C 73 46 119 

0,33 T 193 150 343 

Total 266 196 462 

     

Genótipo CaP Controle Total p’ 

CC 6 7 13 

0,57 
CT 16 32 48 

TT 27 59 86 

Total 49 98 147 

p (H-W) 0,37 0,67   

Alelos CaP Controle Total p’’ 

C 28 46 74 

0,34 T 70 150 220 

Total 98 196 294 

     

Genótipo CaP HPB Total p’ 

CC 6 13 19 

0,87 
CT 16 47 63 

TT 27 73 100 

Total 49 133 182 

p (H-W) 0,37 0,43   

Alelos CaP HPB Total p’’ 

C 28 73 101 

0,83 T 70 193 263 

Total 98 266 364 
p é o valor de significância no teste de equilíbrio de Hardy-Weinberg (H-W). p’ é o valor 

de significância na comparação da distribuição genotípica entre os grupos. p” é o valor de 

significância na comparação alélica entre os grupos. Todas as comparações foram 
realizadas através do teste do qui-quadrado.  

 

5.3.3 RNASEL (rs486907) 

No teste de equilíbrio de Hardy-Weinberg foi verificado que todos os grupos se 

apresentaram em equilíbrio para o SNP rs486907 (G>A). E na análise das distribuições 

das frequências genotípicas e alélicas não foram observadas associações estatísticas 

entre os grupos amostrais (tabela 5.11).  
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Tabela 5.11 – Distribuição genotípica e alélica do rs486907 (RNASEL) entre os grupos   

SNP ID Genótipo HPB Controle Total p’ 

rs486907 

(RNASEL)  

GG 77 58 135 

0,68 
GA 47 36 83 

AA 9 4 13 

Total 133 98 231 

p (H-W) 0,88 0,86   

Alelos HPB Controle Total p’’ 

G 201 152 353 

0,62 A 65 44 109 

Total 266 196 462 

     

Genótipo CaP Controle Total p’ 

GG 32 58 90 

0,33 
GA 13 36 49 

AA 4 4 8 

Total 49 98 147 

p (H-W) 0,33 0,86   

Alelos CaP Controle Total p’’ 

G 77 152 229 

0,84 A 21 44 65 

Total 98 196 294 

     

Genótipo CaP HPB Total p’ 

GG 32 77 109 

0,53 
GA 13 47 60 

AA 4 9 13 

Total 49 133 182 

p (H-W) 0,33 0,88   

Alelos CaP HPB Total p’’ 

G 77 201 278 

0,55 A 21 65 86 

Total 98 266 364 
p é o valor de significância no teste de equilíbrio de Hardy-Weinberg (H-W). p’ é o valor 

de significância na comparação da distribuição genotípica entre os grupos. p” é o valor de 

significância na comparação alélica entre os grupos. Todas as comparações foram 
realizadas através do teste do qui-quadrado.  

 

Na análise dos níveis de PSA para o grupo de CaP foi verificada uma tendência 

de associação entre os diferentes grupos (p=0,05) (tabela 5.12). As outras análises 

realizadas com as variáveis quantitativas e qualitativas encontram-se no apêndice G e H, 

respectivamente, visto que não foram encontradas associações com os grupos e nem 

com os genótipos. 
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Tabela 5.12 – Comparação das variáveis qualitativas em relação ao rs486907 (RNASEL) 

SNP ID Níveis de PSA – HPB 

rs486907 

(RNASEL) 

Genótipo <4 (%) 4-10 (%) >10 (%) Total p 

GG 43 (59) 11 (52) 3 (50) 57 

0,75 
GA 24 (33) 7 (33) 3 (50) 34 

AA 6 (8) 3 (14) 0 (0) 9 

Total 73 21 6 100 

Níveis de PSA – CaP 

Genótipo <4 (%) 4-10 (%) >10 (%) Total p 

GG 1 (20) 9 (82) 15 (63) 25 

0,05 
GA 4 (80) 1 (9) 6 (25) 11 

AA 0 (0) 1 (9) 3 (13) 4 

Total 5 11 24 40 

Os valores mostram a distribuição de indivíduos em cada grupo. p é o valor de significância das 

diferenças entre os grupos, avaliado através do teste do qui-quadrado. Os níveis de PSA 

(antígeno específico da próstata) foram divididos em: PSA abaixo de 4 ng/mL, entre 4 e 10 

ng/mL e acima de 10 ng/mL. 

 

 

5.3.4 SRD5A2 (rs523349) 

Todos os grupos amostrais se ajustaram ao modelo de equilíbrio genético de 

Hardy-Weinberg para o polimorfismo rs523349 (C>G). 

Na análise de distribuição genotípica e alélica não foram encontradas 

associações significativas (tabela 5.13). Além disso, nenhuma associação foi observada 

nas análises das variáveis quantitativas (apêndice I) e qualitativas (apêndice J). 

 

Tabela 5.13 – Distribuição genotípica e alélica do rs523349 (SRD5A2) entre os grupos  

SNP ID Genótipo HPB Controle Total p’ 

rs523349 

(SRD5A2) 

CC 61 40 101 

0,30 
CG 52 47 99 

GG 20 10 30 

Total 133 97 230 

p (H-W) 0,37 0,78   

Alelos HPB Controle Total p’’ 

C 174 127 301 

0,96 G 92 67 159 

Total 266 194 460 
p é o valor de significância no teste de equilíbrio de Hardy-Weinberg (H-W). p’ é o valor 

de significância na comparação da distribuição genotípica entre os grupos. p” é o valor de 

significância na comparação alélica entre os grupos. Todas as comparações foram 

realizadas através do teste do qui-quadrado.  
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Tabela 5.13 – Distribuição alélica e genotípica do rs523349 (SRD5A2) entre os grupos 

(continuação) 

SNP ID Genótipo CaP Controle Total p’ 

rs523349 

(SRD5A2) 

CC 25 40 65 

0,31 
CG 22 47 69 

GG 2 10 12 

Total 49 97 146 

p (H-W) 0,57 0,78   

Alelos CaP Controle Total p’’ 

C 72 127 199 

0,16 G 26 67 93 

Total 98 194 292 

     

Genótipo CaP HPB Total p’ 

CC 25 61 86 

0,13 
CG 22 52 74 

GG 2 20 22 

Total 49 133 182 

p (H-W) 0,57 0,37   

Alelos CaP HPB Total p’’ 

C 72 174 246 

0,14 G 26 92 118 

Total 98 266 364 
p é o valor de significância no teste de equilíbrio de Hardy-Weinberg (H-W). p’ é o valor 

de significância na comparação da distribuição genotípica entre os grupos. p” é o valor de 

significância na comparação alélica entre os grupos. Todas as comparações foram 
realizadas através do teste do qui-quadrado.  

 

5.3.5 XRCC1 (rs25487) 

No teste de equilíbrio de Hardy-Weinberg foi observado que os grupos 

controle e CaP se mostraram em equilíbrio, enquanto o HPB está em desequilíbrio para 

o polimorfismo rs25487 (A>G). 

Foram encontradas associações na distribuição genotípica entre os grupos HPB 

e controle e os grupos CaP e HPB. Além do mais, na análise alélica entre o HPB e o 

controle também foi vista diferença significativa, indicando o alelo A como de risco 

para a HPB (OR = 1,64; IC 95% = 1,11 – 2,41) (tabela 5.14).  

 



72 

 

Tabela 5.14 – Distribuição genotípica e alélica do rs25487 (XRCC1) entre os grupos  

SNP ID Genótipo HPB Controle Total p’ 

rs25487 

(XRCC1) 

AA 14 6 20 

0,01 
AG 84 48 132 

GG 33 42 75 

Total 131 96 227 

p (H-W) 0,00 0,28     

Alelos HPB Controle Total p’’ 

A 112 60 172 

0,01 G 150 132 282 

Total 262 192 454 

     

Genótipo CaP Controle Total p’ 

AA 6 6 12 

0,66 
AG 20 48 68 

GG 23 42 65 

Total 49 96 145 

p (H-W) 0,88 0,28     

Alelos CaP Controle Total p’’ 

A 32 60 92 

0,81 G 66 132 198 

Total 98 192 290 

     

Genótipo CaP HPB Total p’ 

AA 6 14 20 

0,01 
AG 20 84 104 

GG 23 33 56 

Total 49 131 180 

p (H-W) 0,88 0,00     

Alelos CaP HPB Total p’’ 

A 32 112 144 

0,08 G 66 150 216 

Total 98 262 360 
p é o valor de significância no teste de equilíbrio de Hardy-Weinberg (H-W). 

p’ é o valor de significância na comparação da distribuição genotípica entre 

os grupos. p” é o valor de significância na comparação alélica entre os 

grupos. Todas as comparações foram realizadas através do teste do qui-

quadrado.  

 

Com a finalidade de encontrar os genótipos associados com as patologias, foi 

realizada a partição do qui-quadrado e dessa forma foi encontrada uma associação 

significativa no modelo mutante recessivo (AA+AG versus GG)  entre os grupos HPB e 

controle, mostrando que o genótipo conjunto AA+AG apresenta o risco de desenvolver a 
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HPB (OR = 2,29; IC 95% = 1,31 – 4,00). Entre os grupos CaP e HPB observamos 

associação do genótipo mutado GG com o risco de CaP em comparação a HPB (OR = 2,61; 

IC 95% = 1,33 – 5,12) (tabela 5.15). Ainda, nas análises comparativas das variáveis 

quantitativas (apêndice K) e qualitativas (apêndice L) não foram encontradas associações 

significativas. 

 

Tabela 5.15 – Análise de risco entre os grupos amostrais (Modelo Mutante Recessivo) 

SNP ID Genótipo HPB Controle Total p OR IC 95% 

rs25487 

(XRCC1) 

AA+AG 98 54 152 

0,00 

2,29 1,31 4,00 

GG 33 42 75 Referência 

Total 131 96 227    

Genótipo CaP HPB Total p OR IC 95% 

AA+AG 26 98 124 

0,00 

Referência 

GG 23 33 56 2,61 1,33 5,12 

Total 49 131 180    

p é o valor de significância na comparação da distribuição genotípica entre os grupos. As 

comparações foram realizadas através do teste do qui-quadrado. OR: oddis rattio; IC 95%: 

intervalo de confiança de 95%. 

 

5.3.6 CASC8 (rs1447295) 

No teste do equilíbrio de Hardy-Weinberg (H-W) foi constatado que os grupos 

controle e CaP se apresentaram em equilíbrio, mas o HPB mostrou desvio significativo 

para o polimorfismo rs1447295 (A>C). Nas análises da distribuição genotípica e 

alélicas nenhuma associação foi identificada (tabela 5.16). 

 

Tabela 5.16 – Distribuição genotípica e alélica do rs1447295 (CASC8) entre os grupos  

SNP ID Genótipo HPB Controle Total p’ 

rs1447295 

(CASC8)  

AA 8 3 11 

0,34 
AC 28 27 55 

CC 96 67 163 

Total 132 97 229 

p (H-W) 0,02 0,99   

Alelos HPB Controle Total p’’ 

A 44 33 77 

0,92 C 220 161 381 

Total 264 194 458 
p é o valor de significância no teste de equilíbrio de Hardy-Weinberg (H-W). p’ é o valor 

de significância na comparação da distribuição genotípica entre os grupos. p” é o valor de 

significância na comparação alélica entre os grupos. Todas as comparações foram 

realizadas através do teste do qui-quadrado.  
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Tabela 5.16 – Distribuição genotípica e alélica do rs1447295 (CASC8) entre os 

grupos (continuação) 

SNP ID Genótipo CaP Controle Total p’ 

rs1447295 

(CASC8)  

AA 2 3 5 

0,13 
AC 6 27 33 

CC 39 67 106 

Total 47 97 144 

p (H-W) 0,08 0,99   

Alelos CaP Controle Total p’’ 

A 10 33 43 

0,15 C 84 161 245 

Total 94 194 288 

     

Genótipo CaP HPB Total p’ 

AA 2 8 10 

0,37 
AC 6 28 34 

CC 39 96 135 

Total 47 132 179 

p (H-W) 0,08 0,02   

Alelos CaP HPB Total p’’ 

A 10 44 54 

0,16 C 84 220 304 

Total 94 264 358 
p é o valor de significância no teste de equilíbrio de Hardy-Weinberg (H-W). p’ é o valor 

de significância na comparação da distribuição genotípica entre os grupos. p” é o valor de 
significância na comparação alélica entre os grupos. Todas as comparações foram 

realizadas através do teste do qui-quadrado.  

 

Na análise de comparação das variáveis quantitativas com as amostras e os 

diferentes genótipos do rs1447295 foi identificada associação significativa para o peso 

da próstata no grupo HPB, sinalizando aumento progressivo dessa variável para o 

genótipo heterozigótico (AC) e mutado (CC). Também foi observado aumento 

considerável de IMC para os indivíduos com CaP e portadores do genótipo CC (tabela 

5.17).  
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Tabela 5.17 – Comparação das variáveis quantitativas em relação ao rs1447295 (CASC8)  

Variáveis 
Controle – rs1447295 (CASC8) 

p 
AA AC CC 

IMC (kg/m2) 
25,61 

(23,88;29,04) 

25,61 

(23,74;27,81) 

26,47 

(24,02;29,32) 
0,94 

PSAtotal (ηg/mL) 
2,23 

(2,23;2,23) 

0,87 

(0,59;1,68) 

0,97 

(0,52;1,79) 
0,39 

PSAlivre (ηg/mL) – 
0,23 

(0,14;0,35) 

0,35 

(0,18;0,49) 
0,26 

Peso da Próstata* (g) 
26,00 

(26,00;26,00) 

27,00 

(23,25;30,15) 

30,00 

(2,00;43,00) 
0,78 

     

Variáveis 
HPB – rs1447295 (CASC8) 

p 
AA AC CC 

IMC (kg/m2) 
26,17 

(25,36;30,74) 

25,90 

(23,15;28,48) 

26,03 

(23,61;28,73) 
0,49 

PSAtotal (ηg/mL) 
1,62 

(0,93;2,83) 

1,95 

(1,05;2,81) 

2,61 

(1,10;5,60) 
0,53 

PSAlivre (ηg/mL) 
0,51 

(0,28;0,66) 

0,48 

(0,21;0,78) 

0,52 

(0,18;1,05) 
0,88 

Peso da Próstata* (g) 
32,20 

(29,50;40,60) 

41,00 

(34,00;51,50) 

49,70 

(39,50;69,00) 
0,04 

     

Variáveis 
CaP – rs1447295 (CASC8) 

p 
AA AC CC 

IMC (kg/m2) 
18,28 

(21,26;24,24) 

23,59 

(22,66;24,50) 

27,28 

(25,31;30,61) 
0,03 

PSAtotal (ηg/mL) 
31,81 

(31,81;31,81) 

12,69 

(9,77;28,12) 

12,51 

(5,46;23,47) 
0,57 

PSAlivre (ηg/mL) 
2,91 

(2,91;2,91) 

1,70 

(1,08;2,33) 

1,03 

(0,63;1,90) 
0,37 

Peso da Próstata* (g) 
51,00 

(51,00;51,00) 

32,00 

(21,00;43,00) 

35,55 

(29,50;64,05) 
0,56 

Os valores indicam a mediana (1º quartil; 3º quartil). p é o valor de significância das diferenças entre 

os grupos, avaliado através do teste de Kruskall-Wallis. IMC: índice de massa corporal; PSA: 

antígeno específico da próstata. *Peso da próstata foi avaliado por ultrassonografia transretal.  

 

A comparação das variáveis qualitativas com os genótipos do rs1447295 foi 

significativa entre a cor/raça e o CaP, mostrando que há diferença entre os grupos 

(tabela 5.18). As outras análises qualitativas não apresentaram associação e constam no 

apêndice M. 
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Tabela 5.18 – Comparação das variáveis qualitativas em relação ao rs1447295 (CASC8)  

SNP ID Cor/Raça (IBGE) – HPB 

rs1447295 

(CASC8) 

Genótipo Branca (%) Parda (%) Preta (%) Total p 

AA 0 (0) 3 (7) 5 (12) 8 

0,15 
AC 8 (20) 8 (18) 11 (26) 27 

CC 33 (80) 34 (76) 26 (62) 93 

Total 41 45 42 128 

      

Cor/Raça (IBGE) – CaP 

Genótipo Branca (%) Parda (%) Preta (%) Total p 

AA 0 (0) 0 (0) 2 (20) 2 

0,04 
AC 3 (17) 1 (5) 2 (20) 6 

CC 15 (83) 18 (95) 6 (60) 39 

Total 18 19 10 47 

Os valores mostram a distribuição de indivíduos em cada grupo. p é o valor de significância das 

diferenças entre os grupos, avaliado através do teste do qui-quadrado.  

 

5.3.7 Análise da Regressão Logística Multivariada 

Quando realizada a análise de regressão linear multivariada (corrigindo as 

variáveis por idade) foi observado resultado semelhante aos descritos acima. O 

polimorfismo rs1695 (GSTP1) confirmou a associação significativa com o CaP, tanto 

quando comparados com indivíduos sem câncer (p = 0,05; OR = 1,65; IC 95% = 1,00 – 

2,72), quanto com a HPB (p = 0,02; OR = 1,90; IC 95% = 1,11 – 3,26).  

Do mesmo modo, o rs25487 (XRCC1) mostrou associação protetora em relação 

a HPB (p = 0,00; OR = 0,48; IC 95% = 0,29 – 0,79), indicando o alelo selvagem como o 

de risco. Além disso, também revelou esse papel quando comparado com o risco geral 

de desenvolvimento das patologias prostáticas (p = 0,01; OR = 0,57; IC 95% = 0,36 – 

0,89) (tabela 5.19). 
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Tabela 5.19 – Regressão Logística Multivariada 

Análise logística do CaP x HPB+Controle 

Variável B EP gl p OR IC 95% 

Idade 0,07 0,02 1 0,00 1,08 1,04 1,12 

rs1695 (GSTP1) 0,50 0,25 1 0,05 1,65 1,00 2,72 
       

Análise logística do CaP x Controle 

Variável B EP gl p OR IC 95% 

Idade 0,17 0,03 1 0,00 1,18 1,11 1,26 

               

Análise logística do CaP x HPB 

Variável B EP gl p OR IC 95% 

Idade 0,04 0,02 1 0,06 1,04 1,00 1,08 

rs1695 (GSTP1) 0,64 0,28 1 0,02 1,90 1,11 3,26 

                

Análise logística da HPB x Controle 

Variável B EP gl p OR IC 95% 

Idade 0,10 0,02 1 0,00 1,11 1,07 1,15 

rs25487 (XRCC1) -0,73 0,26 1 0,00 0,48 0,29 0,79 

                

Análise logística das CaP+HPB x Controle 

Variável B EP gl p OR IC 95% 

Idade 0,12 0,02 1 0,00 1,12 1,08 1,17 

rs25487 (XRCC1) -0,57 0,23 1 0,01 0,57 0,36 0,89 

B: indica o efeito da variável sobre o grupo; EP: erro padrão; gl: grau de liberdade; p: é o 

valor de significância da comparação entre os grupos, realizada através da análise de regressão 

logística multivariada; OR: oddis ratio; IC 95%: intervalo de confiança de 95%. 
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5.4 Análise do Perfil de Expressão dos Genes Candidatos (in silico) 

Para iniciar as análises in silico, caracterizamos as coortes referentes ao CaP 

obtidas através do TCGA (tabela 5.20). A coorte TS é composta por 51 amostras 

pareadas e a VS por 445 amostras tumorais (excluindo as tumorais pareadas). Os dados 

clínicos analisados foram: idade ao diagnóstico (variando de 42 a 78 anos), PSA total 

pré-operatório (variando de 0,7 a 107 ng/mL) e score de Gleason calculado a partir da 

soma dos scores primário e secundário (variando de 6 a 10). 

Nas duas coortes a maioria dos indivíduos apresentaram idade superior a 55 

anos e PSA entre 4 e 10 ng/mL. Entretanto o score de Gleason diferiu entre as coortes, 

sendo o 7(3+4) mais comum na TS e o score de 8 a 10 na VS. 

 

Tabela 5.20 – Caracterização das coortes de CaP do TCGA 

 Training Set 

N (%) 

Validation Set 

N (%) 
Total 

Pacientes 51 (100) 445 (100) 496 

Idade ao Diagnóstico 

(anos) 
51 (100) 433 (100) 484 

≤55 14 (27,5) 92 (21,2) 106 

>55 37 (72,5) 341 (78,8) 678 

Níveis de PSA 

(ng/mL) 
51 (100) 430 (100) 481 

<4 6 (11,8) 47 (10,9) 53 

4–10 31 (60,8) 245 (57) 276 

>10 14 (27,4) 138 (32,1) 152 

Score de Gleason 51 (100) 433 (100) 484 

6 5 (9,8) 45 (10,4) 50 

7 (3+4) 25 (49) 122 (28,2) 147 

7 (4+3) 13 (25,5) 82 (18,9) 95 

8–10 8 (15,7) 184 (42,5) 192 

Caracterização das coortes de pacientes diagnosticados com CaP do banco TCGA. Os 

valores indicam o número de indivíduos em cada um dos grupos. Os níveis de PSA 

(antígeno específico da próstata) foram divididos em: PSA abaixo de 4 ng/mL, entre 4 e 

10 ng/mL e acima de 10 ng/mL. O Score de Gleason foi organizado nos seguintes 

grupos: Gleason 6, 7(3+4), 7(4+3) e entre 8 e 10. N: número de indivíduos.  
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5.4.1 Análise do Perfil de Expressão Gênica em Tecido de Próstata 

Para a análise do perfil de expressão dos genes candidatos (FMOD, GSTP1, 

KLK3, RNASEL, SRD5A2 e XRCC1) entre tecidos prostáticos tumorais e não-tumorais 

foram utilizados dados de RNAseq depositados no banco de dados do TCGA (figura 

5.7). A comparação do perfil de expressão para cada gene candidato foi realizada entre 

as amostras pareadas não-tumorais (n=51) e as pareadas tumorais (n=51) – coorte TS, 

tendo a significância estatística analisada através do teste de Wilcoxon. Além dessa, 

também foi feita a comparação entre as amostras pareadas não-tumorais (n=51) e as 

tumorais não pareadas (n=445) – coorte VS, sendo avaliada pelo teste de Mann-

Whitney. 

Analisando os dados de expressão foi possível observar que o FMOD e o 

KLK3 apresentaram alta expressão em tecidos tumorais em ambas as coortes do estudo 

(TS e VS). Todavia os genes GSTP1, RNASEL, SRD5A2 e XRCC1 apresentaram baixa 

expressão nos tecidos tumorais, em ambas as coortes, com exceção do XRCC1 que só 

mostrou significância na coorte TS. 
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Figura 5.7 – Perfil de expressão dos genes candidatos em amostras tumorais e não-

tumorais de próstata 
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O eixo y representa o nível de expressão do mRNA (RNAseq V2) dos genes candidatos e o eixo x as 

diferentes amostras do TCGA: amostras não-tumorais pareadas (n=51), tumorais pareadas (n=51) e 

tumorais não pareadas (n=445). * p<0,05, **p<0,01 e ***p<0,0001 são os valores de significância 

das diferenças entre os grupos, avaliados através do teste de Wilcoxon para as amostras pareadas e 

do teste de Mann-Whitney para as não pareadas. 
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5.4.2 Correlação entre o Perfil de Expressão dos Genes e os Dados 

Clínicos/Patológicos 

A correlação da expressão dos genes candidatos com os níveis de PSA foi 

realizada segregando as amostras tumorais (n=481, inclusas aqui todas as tumorais, 

tanto as pareadas quanto as não pareadas) em 3 grupos (figura 5.8). O primeiro grupo 

correspondendo as amostras com PSA abaixo de 4 ng/mL, o segundo inclui as amostras 

com PSA entre 4 e 10 ng/mL e o último apresenta PSA mais elevado com valores acima 

de 10 ng/mL. Para avaliar a diferença estatística entre os grupos foi utilizado o teste de 

Kruskall-Wallis. 

Os genes FMOD e SRD5A2 apresentaram diferença de expressão entre as 

amostras com PSA de 4–10 e maiores que 10 ng/mL, estando mais baixa nos indivíduos 

com PSA maior que 10. Analisando individualmente, o GSTP1 apresentou diferença 

significativa de expressão entre os indivíduos que possuem PSA menor que 4 e os que 

tem PSA maior que 10 ng/mL, estando diminuída no grupo de maior PSA. No KLK3, a 

diferença foi encontrada entre o grupo com PSA menor que 4 e 4–10 ng/mL, 

apresentando maior expressão neste último grupo. Enquanto o perfil de expressão do 

XRCC1 apresentou diferença estatística entre todos os grupos, mostrando uma tendência 

de diminuição da expressão quando o PSA é maior. Por fim, o perfil de expressão do 

RNASEL não mostrou diferenças estatísticas significativas entre os grupos de PSA.  
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Figura 5.8 – Correlação entre a expressão dos genes candidatos e os níveis de PSA 

de pacientes com CaP 
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O eixo y representa o nível de expressão do mRNA (RNAseq V2) dos genes candidatos e o eixo x 

os níveis de PSA de pacientes com CaP do TCGA (n=481): PSA abaixo de 4 ng/mL (n=53), entre 4 

e 10 ng/mL (n=276) e maiores que 10 ng/mL (n=152). * p<0,05, **p<0,01 e ***p<0,0001 são os 

valores de significância das diferenças entre os grupos, avaliados através do teste de Kruskall-

Wallis. 
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Para a correlação da expressão dos genes com o score de Gleason, as amostras 

tumorais (n=484) foram segregadas em 4 grupos (figura 5.9). O primeiro grupo 

corresponde a pacientes com score total de 6, o segundo apresenta score total de 7 com 

somatório do primário e secundário em 3+4, o terceiro tem total 7 com somatório 4+3 e 

por fim, o quarto grupo tem score total mais grave variando de 8 a 10. A análise 

realizada para avaliar a diferença estatística entre os grupos foi a de Kruskall-Wallis. 

Os genes FMOD e SRD5A2 apresentaram diferenças significativas de 

expressão entre todos os grupos do score de Gleason. Em ambos os genes a expressão 

apresenta diminuição de acordo com o aumento do score, além disso eles demonstraram 

interessante diferença entre os scores 7(3+4) e 7(4+3), que até hoje não possuem uma 

boa definição prognóstica. Na análise do KLK3 foi visto uma redução da expressão no 

grupo com score 8–10, com pior prognóstico, em comparação com os outros grupos. 

Ademais, a única associação encontrada no GSTP1 e no XRCC1 foi entre os grupos 

7(3+4) e 8–10. No RNASEL nada foi encontrado. Potencialmente, o perfil de expressão 

dos genes poderia atuar como biomarcador de prognóstico dos pacientes. 
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Figura 5.9 – Correlação entre o perfil de expressão dos genes candidatos e o score 

de Gleason de pacientes com CaP 
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O eixo y representa o nível de expressão do mRNA (RNAseq V2) dos genes candidatos e o eixo x os 

diferentes níveis do score de Gleason de pacientes com CaP do TCGA (n=484) organizados nos 
seguintes grupos: Gleason 6 (n=50), 7(3+4) (n=147), 7(4+3) (n=95) e 8 a 10 (n=192). * p<0,05, 

**p<0,01 e ***p<0,0001 são os valores de significância das diferenças entre os grupos, avaliados 

através do teste de Kruskall-Wallis. 
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A correlação do perfil de expressão com o subtipo molecular dos pacientes 

com CaP (n=245) foi avaliada dividindo-os em sete subtipos moleculares definidos por 

fusão gênica ERG, ETV1, ETV4 e FLI1, além de mutações nos genes SPOP, FOXA1 e 

IDH1 (UALCAN). A amostra não-tumoral (n=51) foi utilizada como controle para 

avaliar a diferença estatística entre os grupos através do teste t de Student. 

Analisando os resultados (figura 5.10), os genes FMOD e XRCC1 

apresentaram aumento de expressão no subtipo fusão-ERG e diminuição no subtipo 

mutação-FOXA1, além disso o XRCC1 também se mostrou diminuído no SPOP. A 

expressão dos genes GSTP1, RNASEL e SRD5A2 se apresentou diminuída em 

praticamente todos os subtipos moleculares tanto nos de fusão quanto nos de mutação. 

Além do mais o KLK3 apresentou alta expressão em grande parte dos subtipos de fusão 

e no de mutação-SPOP.  
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Figura 5.10 – Correlação do perfil de expressão dos genes candidatos e o subtipo molecular de 

pacientes com CaP  

 
 

 
 

 

O eixo y representa transcritos por milhão (TPM) e o eixo x os diferentes subtipos moleculares dos pacientes com CaP do 

TCGA (n=245) (UALCAN). O subtipo molecular foi dividido da seguinte forma: fusão-ERG (n=152), fusão-ETV1 

(n=28), fusão-ETV4 (n=14), fusão-FLI1 (n=4), mutação-FOXA1 (n=9), mutação-IDH1 (n=3) e mutação-SPOP (n=35). E 

ainda, uma amostra não-tumoral de próstata (n=51) foi usada como controle. **p<0,01 e ***p<0,0001 são os valores de 
significância das diferenças entre os grupos, avaliados através do teste t de Student. 
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5.4.3 Análise do PAN-Câncer 

A análise de PAN-Câncer engloba dados de expressão de 24 tipos de tecidos 

primários tumorais (n=8609) e não-tumorais (n=738) (apêndice B), ela foi utilizada com 

a finalidade de avaliar se o perfil de expressão dos genes candidatos é exclusivamente 

observado nos tumores prostáticos ou se é comum a outros tipos tumorais, para tal 

análise foi utilizado o programa UALCAN.  

Comparando os níveis de expressão dos diferentes tipos de câncer (figura 5.11) 

observamos que o gene FMOD se mostrou com uma tendência a alta expressão na 

próstata se comparado aos outros tipos tumorais. O KLK3 apresentou-se com alta 

expressão somente na próstata, o que valida a aplicação como potencial biomarcador 

deste órgão. O SRD5A2 também apresentou alta expressão na próstata se comparado aos 

outros tecidos, com exceção do fígado e das vias biliares que mostraram o mesmo perfil 

de expressão. Nos outros genes analisados, GSTP1, RNASEL e XRCC1, não foi 

verificado nenhum comportamento diferenciado na expressão entre a próstata e os 

outros órgãos. 

 

 

 

 



88 

 

Figura 5.11 – Análise do perfil de expressão dos genes candidatos no PAN-Câncer 
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Figura 5.11 – Análise do perfil de expressão dos genes candidatos no PAN-Câncer 

(continuação)  

 

 

Comparação do perfil de expressão dos genes candidatos entre diferentes amostras tumorais (caixa laranja) e não 
tumorais (caixa roxa) do PAN-Câncer. Dados gerados pelo programa online UALCAN. TPM: transcritos por milhão; 

CR: cromófobo renal; CRCC: carcinoma renal de células claras; CRCP: carcinoma renal de células papilares; Ad.: 

adenocarcinoma; Ca.: carcinoma; PCPG: feocromocitoma e paraganglioma. 
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5.5 Compilado das Alterações Genômicas 

Compilação dos resultados das alterações encontradas no rastreamento do gene 

FMOD, da análise dos polimorfismos genéticos e do perfil de expressão observado para 

cada um dos genes candidatos (tabela 5.21). 

 

Tabela 5.21 – Compilado das alterações genômicas observadas no estudo 

Gene Variante 
Análise 

Genética 

Perfil de 

Expressão 

no CaP 

Expressão 

x PSA 

Expressão 

x Score de 

Gleason 

Expressão x 

Subtipo 

Molecular 

PAN-Câncer 

FMOD 

rs139299015 Benigna 
Alta 

expressão 

em tecido 
tumoral de 

próstata 

 

Baixa 

expressão 
no PSA 

>10 ng/mL 

Baixa 

expressão 
nos scores 

mais altos 

Alta 

expressão no 

subtipo fusão-
ERG e baixa 

na mutação-

FOXA1 

Tendência a alta 

expressão na 

próstata se 
comparado aos 

outros tipos 

tumorais. 

rs115908597 Patogênica 

rs145901742 Patogênica 

rs7543148 Benigna 

rs77856193 Benigna 

rs1891180 Intrônica 

GSTP1 rs1695 
Aumenta o risco 

de CaP 

Baixa 

expressão 

em tecido 
tumoral 

Baixa 

expressão 

no PSA 
>10 ng/mL 

Baixa 

expressão 

no score 8-
10 

Baixa 

expressão em 

todos os 
subtipos 

Sem 

comportamento 

diferenciado 

KLK3 rs1058205 Sem associação 

Alta 

expressão 

em tecido 
tumoral 

Alta 

expressão 

nos PSA 
mais altos 

Baixa 

expressão 

no score 8-
10 

Alta 

expressão em 
grande parte 

dos subtipos 

de fusão 

Alta expressão 
somente na 

próstata 

RNASEL rs486907 Sem associação 

Baixa 
expressão 

em tecido 

tumoral 

Sem 

associação 

Sem 

associação 

Baixa 
expressão em 

todos os 

subtipos 

Sem 

comportamento 
diferenciado 

SRD5A2 rs523349 Sem associação 

Baixa 
expressão 

em tecido 

tumoral 

Baixa 
expressão 

no PSA 

>10 ng/mL 

Baixa 
expressão 

nos scores 

mais altos 

Baixa 
expressão em 

todos os 

subtipos 

Alta expressão 
na próstata se 

comparado aos 

outros tecidos 

XRCC1 rs25487 
Aumenta o risco 

de CaP 

Baixa 

expressão 

em tecido 

tumoral 

Baixa 

expressão 

nos PSA 

mais altos 

Alta 

expressão 

no score 8-

10 

Alta 

expressão no 

subtipo fusão-

ERG e baixa 
na mutação-

FOXA1 e no 

SPOP 

Sem 

comportamento 
diferenciado 

CASC8 rs1447295 

Aumenta o peso 

da próstata na 

HPB 
– – – – – 

Os resultados da análise genética englobam dados do rastreamento do FMOD e da análise de polimorfismos dos outros genes 

candidatos do estudo, que tiveram a associação com as patologias prostáticas avaliada através de testes do tipo caso-controle. Os 

resultados do perfil de expressão são baseados na comparação entre tecido tumoral e não tumoral de próstata. As avaliações de 

expressão gênica versus as características clínicas foram observadas comparando as subcategorias de cada característica, sendo 3 

categorias para o PSA (PSA abaixo de 4 ng/mL, entre 4 e 10 ng/mL e maiores que 10 ng/mL), 4 para o score de Gleason (Gleason 6, 

7(3+4), 7(4+3) e entre 8 e 10) e 7 para subtipo molecular (fusões ERG, ETV1, ETV4, FLI1 e mutações FOXA1, IDH1 e SPOP). Na 

análise PAN-Câncer 24 tipos de tecidos tumorais foram avaliados. Todos os dados constam com mais detalhe nos tópicos 5.1 a 5.4.  



91 

 

6 DISCUSSÃO 

Considerando que o CaP é o segundo tipo de câncer que mais causa óbitos 

entre os homens no Brasil, é relevante tentar entender o porquê desse número, visto que 

as chances de cura são altas quando o diagnóstico é feito precocemente. Dito isso, é 

fundamental que os esforços para reduzir esse número se concentrem não só na 

conscientização de realizar exames periodicamente, mas em realizar pesquisas que se 

propõem a buscar variações genéticas que estejam associadas com o risco de 

desenvolver as doenças, melhorando a abordagem de rastreio da população masculina.  

O presente trabalho teve o intuito de avaliar não somente variantes genéticas na 

linhagem germinativa de genes candidatos, através de sangue de indivíduos com HPB 

ou CaP, buscando possíveis associações de risco de desenvolvimento das patologias, 

como também avaliar o perfil de expressão desses genes a nível tecidual, por meio do 

banco de dados TCGA, para ver se há expressão diferencial desses genes no CaP.  

 

Rastreamento do FMOD 

O gene FMOD possui papel fundamental em diversos processos fisiológicos e 

tem sido associado ao desenvolvimento de patologias como tendinopatias, câncer de 

mama, linfoma, câncer de pulmão e doenças ginecológicas (AL-QATTAN; AL-

QATTAN, 2018). Contudo, em relação a próstata, ainda não se tem muitas informações 

sobre sua participação na carcinogênese, tendo sido recentemente relatado ao se 

destacar em uma análise com mais de 21 genes, em que ele apresentou expressão 

diferencial no tecido tumoral de próstata (BETTIN; REYES; REYES, 2016). Por estas 

razões, este gene foi selecionado para realizar o rastreamento de alterações em sua 

sequência e assim poder reforçar a sua influência no desenvolvimento no CaP. 

O estudo de variações na extensão do gene FMOD foi conduzido em 84 

indivíduos com HPB e 48 com CaP, além de 76 indivíduos sem doenças prostáticas. 

Este rastreamento levou a identificação de 5 alterações nos grupos patológicos, sendo 

duas mutações missense, duas sinônimas e uma intrônica (tabela 5.3 e 5.4, citadas 

anteriormente). Vale destaque o fato de que nenhuma dessas variações foi anteriormente 

relatada com associação a essas ou a outras patologias. 

As duas mutações missense, rs115908597 e rs145901742, foram classificadas 

como patogênicas pelas ferramentas de predição e encontradas somente em indivíduos 

com os distúrbios prostáticos, possuindo frequência na nossa população de 1,6% e 

0,49%, respectivamente. As frequências relatadas destoam da mundial que apresenta 
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valores de 0,3% e 0,2%, indicando que pode haver influência das patologias em questão 

nessas frequências (1000 GENOMES BROWSER - https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

variation/tools/1000genomes/).  

A alteração sinônima rs77856193 foi relatada em 2 indivíduos de cor parda e 

com CaP e em indivíduo controle de cor branca, na análise de predição ela foi 

classificada como benigna por não apresentar alteração de aminoácidos, mas a troca de 

bases pode estar em sítio de splicing de acordo com a ferramenta Human Splicing 

Finder, sendo assim, impossível descartar seu potencial efeito modificador na proteína.  

As outras duas variantes apresentam comportamento de polimorfismo, sendo 

frequentes na população. A variante sinônima rs7543148 e a intrônica rs1891180 não se 

ajustaram ao equilíbrio de Hardy-Weinberg na casuística, contudo suas frequências 

alélicas foram similares as da população mundial, a primeira apresentando 62% e a 

segunda 43% em comparação aos 62% e 50% da população mundial, respectivamente 

(1000 GENOMES BROWSER). Com relação ao efeito na proteína, todos os programas 

de predição classificaram as alterações como benignas e sem impacto em sítios de 

splicing. O SNP rs7543148 foi anteriormente estudado com outras patologias como no 

risco de rompimento do ligamento cruzado anterior e com miopia, e revelou não estar 

associado a essas doenças, além de não ter se ajustado ao equilíbrio de Hardy-

Weinberg, como no nosso estudo (LIN et al., 2009; MANNION et al., 2014). 

 

Polimorfismos de Nucleotídeo Único 

Desde o início dos estudos de associação ampla do genoma (GWAS), diversos 

grupos têm se dedicado a investigar a associação de polimorfismos com o risco de 

doenças complexas. Até hoje, mais de 160 SNPs já foram consistentemente associados 

com o risco de CaP, estando localizados em diversas regiões do genoma 

(SCHUMACHER et al., 2018). Com a HPB há poucos trabalhos realizados, mas pelo 

menos 20 SNPs foram relacionados nos estudos de GWAS com o aumento de 

suscetibilidade a hiperplasia (GUDMUNDSSON et al., 2018). Ainda estamos longe de 

compreender a participação das alterações genéticas com o desenvolvimento dessas 

patologias multifatoriais, sendo sempre necessário mais estudos, com maior abrangência 

de genes e de número amostral, além de populações diferentes para tentar chegar a um 

denominador comum. Dentro de diversos genes com vias biológicas importantíssimas, 

selecionamos seis SNPs para avaliar sua potencial associação com a HPB e o CaP. 



93 

 

Quando comparamos a frequência dos genótipos entre o controle e os grupos 

patológicos, dois SNPs apresentaram diferenças estatisticamente significativas. O 

primeiro deles foi o rs1695 (A>G) do GSTP1, em que os portadores de qualquer um dos 

genótipos, AG ou GG, tem duas vezes mais risco de desenvolver CaP quando 

comparados com indivíduos controles e 3 vezes mais risco quando comparados com os 

indivíduos com HPB. Esses achados foram confirmados na análise de regressão 

logística multivariada, na qual o polimorfismo do GSTP1 continuou apresentando forte 

correlação positiva com o CaP em relação aos indivíduos sem câncer (grupo Controle + 

HPB) e aos indivíduos com HPB.  

O rs1695 foi descrito pela primeira vez por Harries et al. em 1997, mostrando 

associação com a suscetibilidade ao câncer de bexiga, de testículo e de próstata, sendo 

neste último caracterizado por uma diminuição significativa no número de homozigotos 

selvagens (AA), assim como encontramos na nossa casuística uma redução de 48% do 

AA controle para 29% do AA com CaP. Mais tarde, outros estudos identificaram que 

essa alteração ocorria em um sítio ativo do gene, levando a diminuição da atividade da 

proteína codificada, diminuição da excreção de substâncias estranhas e da eficiência 

catalítica (DONG et al., 2018).  

Em conformidade com nossos resultados, outros trabalhos também 

encontraram relação entre esse SNP e o CaP em diferentes populações (MITTAL; 

MISHRA; MANDHANI, 2006; QADRI et al., 2011, ZHANG et al., 2016). Em duas 

metanálises incluindo mais de 6 mil indivíduos e 13 estudos diferentes, além da 

associação entre o polimorfismo do GSTP1 e o risco de CaP, também foi encontrada 

uma correlação entre os caucasianos e o SNP, mas não entre os afrodescendentes (CAI 

et al., 2013; YU et al., 2013). Outros grupos também revelaram que o SNP está 

relacionado com maior risco de recorrência bioquímica (OR = 3,16, IC 95% = 1,13 – 

8,02) e com o nível de PSA, estando associado com um pior prognóstico 

(COTIGNOLA et al., 2013; OSKINA et al., 2014a). Contudo, alguns trabalhos não 

encontraram diferenças estatisticamente significantes nas análises de frequência entre o 

grupo de casos e o de controles, mesmo em brasileiros do estado de São Paulo (LIMA et 

al., 2008; MO et al., 2009; WEI et al., 2013; CHIRILÃ et al., 2015). Sendo assim, este 

é o primeiro estudo nesta população e com associações positivas com o aumento do 

risco para o CaP.  

O outro SNP que também mostrou associação significativa com as patologias é 

o rs25847 (A>G) do XRCC1, que apresentou comportamento peculiar nas análises. Na 
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partição dos grupos, descobrimos que os portadores do genótipo AA ou AG tem duas 

vezes maior risco de desenvolver HPB se comparado ao grupo controle, sendo 

confirmado na regressão logística o efeito protetor da troca de bases para essa patologia. 

Além desses resultados, encontramos que os portadores do genótipo GG (mutado) tem 

maior risco de desenvolver o CaP em relação a HPB (p = 0,00; OR = 2,61; IC 95% = 

1,33 – 5,12). Esses achados mostram uma associação dupla desse polimorfismo com as 

patologias prostáticas, nesta casuística, os indivíduos que possuem genótipo mutado 

para o rs25487 tem maior risco de CaP, mas os que possuem o genótipo selvagem ou 

heterozigótico possuem maior risco de HPB, indicando que não só o polimorfismo 

tenha alguma relação com as doenças, mas o gene em si parece relevante na 

fisiopatologia. 

Vários pesquisadores associaram este polimorfismo com o CaP, sugerindo que 

ele atue aumentando o risco da doença (MITTAL et al., 2012; CHEN et al., 2015). Mais 

recentemente, Noureddini et al. (2018) realizaram uma metanálise de 14 trabalhos e um 

estudo de caso-controle com 360 indivíduos e observaram que o SNP estava 

correlacionado com o risco de CaP e ainda, em uma análise in silico, essa troca de bases 

mostrou ser prejudicial para a função e estrutura da proteína XRCC1. Analisando 

modelos genéticos, outros grupos encontraram resultados similares aos nossos, em que 

o modelo recessivo (GG) do rs25487 estava associado com aumento do risco de CaP 

(GENG et al., 2009; YAN et al., 2015). Apesar desses resultados correlacionando o 

SNP e o CaP, ainda há trabalhos com dados conflitantes como o de Henríquez-

Hernández et al. (2013) e de Zhu et al. (2015) que não obtiveram a mesma associação 

em suas análises. Além do mais, nenhum trabalho foi publicado mostrando a relação 

entre a variante e a HPB, nem de forma positiva ou negativa. 

Ainda que o polimorfismo rs1447295 do CASC8 (A>C) não tenha apresentado 

diferenças nas distribuições genotípicas e alélicas, ele mostrou relações interessantes 

com o peso da próstata nos indivíduos com HPB, revelando que há um aumento 

progressivo significativo do genótipo selvagem para o mutado (p = 0,04); o genótipo 

mutado também foi associado aos maiores valores do IMC no grupo com CaP (p = 

0,03) e na distribuição de cor/raça também foi encontrada associação significativa (p = 

0,04). O CASC8, ainda que não codifique uma proteína, parece influenciar no 

desenvolvimento do CaP em populações de islandeses, japoneses, sérvios, poloneses e 

russos (AMUNDADOTTIR et al., 2006; TERADA et al., 2008; BRANKOVIC et al., 

2013; KASHYAP et al., 2014; OSKINA et al., 2014b). Apesar disso, Murphy et al. 
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(2012) avaliaram uma população africana e não associaram o CaP a este polimorfismo 

(p = 0,16). Em uma metanálise com 20.184 casos e 20.439 controles provenientes de 20 

estudos distintos foi encontrada associação significativa com o risco de CaP em 

caucasianos e asiáticos, mas não entre afrodescendentes, outros estudos abrangentes 

encontraram a mesma relação (LIU et al., 2015; REN et al., 2015; LI R et al., 2017). 

Zhou et al. (2017) mostraram que além de haver risco significativo de CaP associado ao 

polimorfismo, as variáveis de score de Gleason e o nível de PSA também revelaram 

forte associação, indicando que este SNP pode servir como um biomarcador confiável 

para diferentes estágios do CaP. No entanto, corroborando com nossos achados, outros 

pesquisadores não encontraram relação entre o rs1447295 e o CaP em hispânicos (SAN-

FRANCISCO et al., 2014).  

Apesar de serem descritos com associação ao CaP em tantos estudos os 

polimorfismos rs1058205 (KLK3), rs486907 (RNASEL) e rs523349 (SRD5A2) não 

mostraram associação nas distribuições de genótipos e nem nas comparações com as 

variáveis clínicas analisadas no estudo. 

Em sua pesquisa, Sävblom et al. (2014) associaram a variante rs1058205 

(KLK3) em amostras de sangue de pacientes com CaP, bem como verificaram o 

aumento de seu produto no soro e sêmen dos mesmos indivíduos. Do mesmo modo, 

outros estudos também demonstraram que a alteração está associada à neoplasia 

prostática (PENNEY et al., 2011; STEGEMAN et al., 2015; CHEN; XIN, 2017). Os 

resultados gerais de Ding et al. (2018) indicaram que o polimorfismo estava associado à 

diminuição do risco de CaP, particularmente na população caucasiana. No entanto, em 

nossas análises e em um trabalho feito com a população chinesa, não foi observada 

nenhuma associação com o CaP (ZHANG et al., 2014).  

O papel da variação do gene RNASEL e sua influência no desenvolvimento do 

CaP é controverso. Ainda que alguns estudos não associem o polimorfismo rs486907 à 

neoplasia prostática esporádica, evidências sugerem forte associação entre o SNP e os 

casos de CaP hereditários (WANG et al., 2002; NAKAZATO et al., 2003; MI et al., 

2010; ZUO et al., 2017). Casey et al. (2002) determinaram que a variação resulta em 

três vezes menos atividade enzimática que o tipo selvagem da proteína RNASEL e está 

significativamente associada ao risco de CaP (p = 0,007). Mesmo com essas correlações 

positivas, outros trabalhos encontraram os mesmos resultados que o nosso, não 

revelando associação do polimorfismo com o risco geral de CaP e nem com as 

características clínicas (ZHANG et al., 2011; WEI et al., 2012; SAN FRANCISCO et 
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al., 2014). Além disso, as variações no RNASEL já foram associadas a formas mais 

agressivas/letais do CaP, talvez seja mais uma razão para não termos encontrado 

resultados positivos na amostra, visto que não fizemos essa categorização, mas 

encontramos uma tendência de associação na avaliação dos níveis de PSA nos 

indivíduos com CaP (ALVAREZ-CUBERO et al., 2016). 

 O rs523349 (SRD5A2) foi o único polimorfismo deste trabalho que foi 

anteriormente associado a HPB e ao peso da próstata, sugerindo que ele atue 

aumentando o risco da doença (OKUGI et al., 2006; SCARIANO et al., 2008; GU et 

al., 2013; CHOUBEY et al., 2015). Além disso, outros trabalhos associaram esse SNP 

ao CaP, e ele exibiu maior risco de progressão e morte para os portadores dos genótipos 

mutados (SALAM et al., 2005; WANG et al., 2010; SHIOTA et al., 2015). Um grupo 

de pesquisadores brasileiros encontrou resultados interessantes a respeito de 

polimorfismo do SRD5A2 e o CaP em uma amostra de pacientes no Rio Grande do Sul, 

revelando que os indivíduos com menos de 65 anos e que possuem genótipo 

heterozigótico têm maior risco de desenvolver a patologia, enquanto quem possui os 

dois alelos selvagens tem um fator de proteção contra o câncer (AMORIN, 2010). 

Corroborando com nossos resultados, diferentes trabalhos não encontraram diferença 

estatisticamente significativa entre os grupos com as patologias prostáticas analisadas 

(RAJENDER et al., 2009; TONG et al., 2010; DUŠENKA et al., 2014; KACHAKOVA 

et al., 2016).  

A falta de relação desses polimorfismos com o CaP ou a HPB pode ter sido 

causada pelas diferenças étnicas entre os grupos amostrais dos outros estudos para o 

nosso. Mas ainda assim, as associações encontradas com os SNPs do GSTP1 e do 

XRCC1 foram interessantíssimas, indicando essas variantes como fatores preditivos para 

o CaP e podendo ser utilizadas como biomarcadores para identificar pacientes com alto 

risco de desenvolver a patologia. O CASC8, ainda revelou resultados nunca descritos 

antes, com uma clínica mais agressiva da HPB, com volumes prostáticos maiores nos 

genótipos mutados, anteriormente ele só tinha sido associado ao CaP mais agressivo 

(CORNU et al., 2011). Sabe-se que cada SNP tem um efeito individual muito modesto 

nas razões de chances de risco de doença, mas juntos eles têm um efeito muito mais 

forte, por isso um painel de biomarcadores associados ao risco deve ser criado para 

avaliar o efeito cumulativo das alterações sobre a patologia (ISAACS; XU, 2019). 

 Outros estudos de acompanhamento a longo prazo devem ser realizados com 

essas e outras variantes para identificar biomarcadores que possam ser utilizados para 
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além de predizer o risco, conseguir diferenciar pacientes de alto e baixo grau de CaP, 

com o intuito de auxiliar nas abordagens personalizadas do câncer a fim de diminuir os 

casos de overdiagnosis e de overtreatment. 

 

Perfil de Expressão Gênica 

Além da análise de variantes genéticas associados ao risco de desenvolver o 

câncer, muitas pesquisas têm sido voltadas para o estudo de alterações no perfil de 

expressão dos genes no tecido acometido, comparando com tecido saudável subjacente. 

Uma ferramenta muito utilizada para essas análises é o The Cancer Genome Atlas que 

consiste em um repositório de dados genômicos criado a partir da caracterização de 20 

mil amostras de tecidos primários de 33 tipos diferentes de câncer. A partir desse banco 

foi possível estabelecermos o perfil de expressão dos genes candidatos, além de 

compará-lo com características clínicas. Todos os genes candidatos usados para análise 

de variantes tiveram seu perfil de expressão tecidual avaliado pelos dados genômicos do 

TCGA, com exceção do CASC8, pois os dados analisados foram apenas de RNA-seq. 

Atualmente, o diagnóstico do CaP é frequentemente baseado no uso de 

biomarcadores, especialmente na dosagem do PSA, porém ele apresenta falhas já que 

pode estar alterado em situações não cancerosas, levando a biópsias desnecessárias e a 

diagnósticos equivocados. Para resolver este problema, a pesquisa continua na busca de 

biomarcadores adicionais, que possam atuar de forma mais específica e particularmente, 

melhorar o prognóstico, diferenciando formas indolentes das mais agressivas da doença 

(ESFAHANI; ATAEI; PANJEHPOUR, 2015). Diversos genes já tiveram sua expressão 

diferencial entre tecido saudável e tumoral comprovada, na última década os que tem 

sido mais estudados e até mesmo utilizados na clínica por ter uma boa especificidade e 

sensibilidade são o AMACR (alfa metilacil CoA racemase) e o PCA3. O AMACR é 

altamente expresso por células cancerígenas da próstata e pode ter um valor prognóstico 

considerável, uma vez que a redução na expressão tem sido associada a alta 

possibilidade de recorrência bioquímica (JIANG et al., 2013). A análise do PCA3 é feita 

por um exame não invasivo, avaliado por PCR com transcrição reversa em amostra de 

urina após toque retal, sua dosagem não é afetada por outras doenças benignas da 

próstata e ainda é capaz de dar informações sobre agressividade do tumor, ajudando na 

tomada de decisões terapêuticas, devido a essas características tem alto potencial para 

ser utilizado na clínica, mas ainda é pouco realizado no Brasil (PLOUSSARD; TAILLE, 

2018). 
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Além desses biomarcadores, existem os painéis gênicos no mercado, como o 

Oncotype DX® que é um tipo de teste que analisa o nível de expressão de 17 genes 

associados a agressividade do CaP, recorrência clínica e morte. Os resultados são 

informados através do Genomic Prostate Score (GPS) que varia de 0 a 100, que pode 

ajudar a determinar o tratamento adequado, vigilância ou terapia em homens que foram 

diagnosticados com tumor de baixo grau (KLEIN et al., 2014). O outro teste já bem 

usado é o Prolaris® que avalia genes de progressão do ciclo celular (PCC), ele já foi 

confirmado em várias coortes e pode predizer a agressividade do CaP, a probabilidade 

de recidiva ou de progressão após prostatectomia durante 10 anos de acompanhamento 

(BISHOFF et al., 2014). 

Apesar de todas as inovações no quesito biomarcadores, ainda não há um 

marcador ou teste único, sem lacunas, que possa definitivamente afirmar o diagnóstico 

de CaP, determinar o prognóstico, ser levemente invasivo e ter um bom custo-benefício, 

por estas e outras razões a busca incansável por novos marcadores tumorais para o CaP 

parece ser muito mais difícil do que em outras neoplasias, sendo o foco das pesquisas 

até hoje.  

No nosso painel de genes candidatos, todos apresentaram boas distinções entre 

os tecidos tumorais e não-tumorais de próstata, uns exibindo alta expressão no tumoral 

como o FMOD e o KLK3 e outros expressão diminuída. 

A função do FMOD na próstata e mais precisamente, nas patologias prostáticas 

ainda não foi esclarecida, mas estudos tem mostrado que há diferença considerável na 

expressão quando comparados os três tecidos: saudável, hiperplásico e tumoral de 

próstata. Assim como relatamos, a expressão do FMOD no tecido tumoral em relação 

ao não-tumoral foi elevada no primeiro, Bettin et al. (2016) encontraram o mesmo 

resultado e ainda, demostraram que essa diferença não está presente no tecido 

hiperplásico, sugerindo que esse gene possa ter um papel diferencial nas patologias da 

próstata, sendo capaz de diferenciar o tecido tumoral do saudável e do hiperplásico 

benigno. Uma vez que o FMOD codifica um proteoglicano que pode ser detectável em 

outros fluidos corporais, como secreções prostáticas, urina ou sangue, é de extremo 

interesse determinar se a expressão de FMOD no nível da proteína é capaz de 

diferenciar os pacientes com CaP de pacientes com doença benigna e dessa forma 

definir o valor real do FMOD como um biomarcador minimamente invasivo (REYES et 

al., 2016).  
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A expressão diferencial do KLK3 já foi vista por outros pesquisadores, 

principalmente nos casos de CaP resistente a castração, sendo proposto para a análise do 

prognóstico desses pacientes ou para medir os efeitos terapêuticos juntamente com a 

expressão do PCA3 e do TMPRSS2‐ERG (DIJKSTRA et al., 2014). A expressão 

elevada do KLK3 nos tecidos tumorais, assegura ainda mais o seu uso como 

biomarcador do CaP e sua função biológica nas patologias prostáticas, além de não ter 

sido encontrado nenhum marcador para competir com ele, devido a sua alta 

especificidade com o tecido prostático.   

O SRD5A2 foi encontrado consideravelmente downregulado no tecido tumoral, 

mostrando que pode haver uma deficiência da enzima nos casos de CaP. É sabido que 

os níveis de testosterona diminuem com o envelhecimento e talvez, por isso a 

maquinaria celular, reconhecendo os baixos níveis da testosterona, regule 

negativamente o nível da enzima que converte a testosterona em DHT. Essa redução 

pode estar envolvida com a ocorrência do CaP, visto que os índices dessa doença 

aumentam com a idade, mas esse mecanismo ainda é pouco compreendido, não sendo 

confirmado se o nível da testosterona contribui como fator de risco para o CaP (KLAP; 

SCHMID; LOUGHLIN, 2015; WATTS et al., 2018). Mas a dosagem da testosterona 

sérica tem sido utilizada como marcador prognóstico e tem ajudado no 

acompanhamento de homens com CaP de baixo grau (FERRO et al., 2017). 

Além desses resultados, o FMOD apresentou diminuição de expressão no PSA 

e score de Gleason mais elevados e ainda o SRD5A2 mostrou relação considerável com 

o score de Gleason, no qual a expressão reduz consideravelmente nos maiores scores, 

podendo esses dois genes ter valor prognóstico na identificação de homens com maior 

risco de progressão do CaP. Esses dados relacionando a expressão dos genes candidatos 

com as características clínicas e patológicas são interessantes e requerem que validações 

robustas em populações abrangentes e testes funcionais dos biomarcadores sejam 

realizados para confirmar seus papéis na tumorigênese prostática e poder, futuramente, 

ser utilizados como biomarcadores relacionados ao prognóstico.  

No que se refere ao subtipo molecular do CaP, sabe-se que ainda é uma 

análise muito preliminar e pouco validada, dessa forma nosso intuito foi avaliar se os 

genes candidatos podem contribuir para melhorar o entendimento sobre os subtipos 

moleculares anteriormente propostos (THE CANCER GENOME ATLAS RESEARCH 

NETWORK, 2015). Vimos que a expressão do FMOD e do XRCC1 se apresentou 

regulada positivamente na fusão-ERG e negativamente no subtipo mutação-FOXA1. No 
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pouco que é conhecido sobre os significados clínicos e prognósticos dos subtipos 

moleculares do CaP, é de real destaque que o nível de expressão da fusão 

TMPRSS2‐ERG está associado a um fenótipo agressivo e que juntamente com a 

expressão do ERG, provou servir como marcador molecular da progressão do CaP 

(FONT‐TELLO et al., 2015). O FOXA1 é um fator de transcrição essencial para o 

desenvolvimento embrionário de diversos órgãos como a próstata, no entanto não está 

claro como as mutações afetam a carcinogênese, sendo assim as alterações no FOXA1 já 

foram atribuídas tanto com papel supressor tumoral quanto oncogênico (ROBINSON et 

al., 2014; SONG et al., 2018). Parolia et al. (2019) reafirmaram o papel central do 

FOXA1, mediado pelos receptores de androgênios, como iniciador do CaP e altamente 

relacionado com a progressão metastática, sendo também um subtipo molecular de pior 

prognóstico, possivelmente a baixa expressão do XRCC1, que é fundamental na 

proteção do genoma contra danos endógenos e exógenos ao DNA, contribua para que 

esse subtipo molecular tenha resultados negativos a longo prazo (FAN et al., 2004). 

Por fim, realizamos a análise PAN-Câncer que tem sido muito utilizada para 

validar que a expressão diferencial do mRNA seja específica do tecido em questão e/ou 

tenha pouca similaridade com outros tecidos. Dentre os genes candidatos propostos o 

único que demonstrou resultado mais específico foi o KLK3, que apresentou expressão 

aumentada tanto no tecido tumoral quanto no não-tumoral de próstata e em mais 

nenhum outro órgão. Isso corrobora com as funções biológicas desse gene, já que ele é 

expresso quase que exclusivamente pelas células prostáticas e ainda mais pelas 

prostáticas neoplásicas. O SRD5A2 também exibiu característica interessante, talvez 

pelo papel que exerça no tecido prostático, convertendo a testosterona.  

À medida que continuamos a definir o cenário de alterações genéticas na 

linhagem germinativa e de variações da transcriptômica tecidual no desenvolvimento do 

CaP, é necessário compreender quais são as implicações clínicas e as abordagens de 

tratamento que podem ser geradas com essas variações e assim poder melhorar a 

assistência dada para aos pacientes neoplásicos. 
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7 CONCLUSÃO 

▪ O rastreamento do FMOD revelou seis variantes na casuística sendo duas 

(rs115908597 e rs145901742) apresentadas como patogênicas pelos programas 

de predição e com frequência maior em nossa amostra do que na população 

mundial; 

▪ O polimorfismo rs1695 (GSTP1) mostrou aumentar o risco para o CaP. Além de 

ter apresentado relação com os níveis de PSA nos indivíduos com CaP; 

▪ O rs25487 (XRCC1) mostrou aumentar o risco para o CaP e o genótipo selvagem 

aumenta o risco para a HPB; 

▪ O rs1447295 (CASC8) está relacionado com o aumento da próstata em 

indivíduos com HPB e com o aumento do IMC em indivíduos com CaP; 

▪ Os SNPs rs1058205 (KLK3), rs486907 (RNASEL) e rs523349 (SRD5A2) não 

mostraram associação com as patologias e nem com as variáveis analisadas; 

▪ Nas análises in silico, todos os genes apresentaram diferenças significativas no 

perfil de expressão entre os tecidos não-tumorais e os tumorais de próstata. 

Mostrando que há uma desregulação a nível transcriptômico nos tecidos 

neoplásicos de próstata; 

▪ O FMOD apresentou resultados interessantes, no qual a expressão se mostrou 

diminuída nos estágios mais avançados de CaP avaliados através dos parâmetros 

do PSA e do score de Gleason;  

▪ Esperamos que esses resultados auxiliem na determinação de marcadores 

genéticos de suscetibilidade para o CaP e dessa forma possam contribuir para a 

melhorar a abordagem de rastreio da população masculina. Mesmo assim, vale 

destacar, que outros estudos são necessários para melhorar a compreensão do 

impacto das variações genômicas nessas doenças complexas. 
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9 APÊNDICES 

Apêndice A – Questionário de histórico clínico e familiar do paciente 

 

Questionário de Histórico Clínico do Paciente 

“Análise de fatores genéticos envolvidos no desenvolvimento do Câncer de 

Próstata e Hiperplasia Prostática Benigna” 

       Código Paciente:________________________   Data da Coleta:____/____/____ 

Nome:                                                                                      Número de Prontuário: 

Nascimento:      /       /                         Idade:        anos          Idade ao Diagnóstico:         anos                  

Cor/Raça: (  ) Branca (  ) Amarela (  ) Parda (  ) Preta (  ) Indígena (IBGE) 

Estado Civil:   (  ) Solteiro (  ) Casado (  ) Divorciado (  ) Viúvo 

Escolaridade: (  ) 0 (  ) 1–4 (  ) 5–8 (  ) 9–12 ( ) mais de 12 anos.  Profissão: 

Grupo Amostral: 

Queixa Principal: 

OBS: 

 

 

Medicamentos Usados: 

Alergias: (  ) Não (  ) Sim    Qual?                               

Tabagista: (  ) Não (  ) Sim                Etilista: (  ) Não (  ) Sim         

Atividade Física: (  ) Não (  ) Sim     Frequência:               

PA: ____x____mmHg.         Peso: ______kg.        Altura: ______m.       IMC: _______kg/m. 

Antecedentes Pessoais 

(  ) Nenhum 

(  ) Obesidade 

(  ) Hipertensão Arterial 

(  ) Diabetes 

(  ) Apneia Obstrutiva do Sono 

(  ) Litíase 

(  ) Cirurgia. Qual? 

Antecedentes Familiares 

(  ) Nenhum 

(  ) Câncer de Próstata 

(  ) Hiperplasia Prostática Benigna  

(  ) Câncer de Mama 

(  ) Outro. Qual?____________________ 

(  ) Não sabe informar 

I-PSS 

 

(  ) Leve: 0 a 7 pontos  

(  ) Moderado: 8 a 19 

pontos  

(  ) Grave: 20 a 35 pontos 

Esvaziamento (Obstrutivos) 

 

Jato Fraco             (  )Não (  )Sim 

Jato Interrompido(  )Não (  )Sim 

Jato Afilado           (  )Não (  )Sim 

Esforço Miccional (  )Não (  )Sim 

Hesitância              (  )Não (  )Sim 

Irritativos 

(Armazenamento) 

Polaciúria      (  )Não (  )Sim 

Poliúria          (  )Não (  )Sim 

Noctúria        (  )Não  (  )Sim 

Disúria           (  )Não (  )Sim 

Urgência         (  )Não (  )Sim 

DorSuprapúbica( )Não ( )Sim 

Pós-miccional 

Sensação de esvaziamento vesical incompleto (  ) Não  (  ) Sim 

Gotejamento Pós-miccional    (  ) Não  (  ) Sim 
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Questionário de Histórico Clínico do Paciente 

“Análise de fatores genéticos envolvidos no desenvolvimento do Câncer de 

Próstata e Hiperplasia Prostática Benigna” 

 

Score Internacional de Sintomas Prostáticos 

(I-PSS – International Prostate Symptom Score) 

  Nenhuma 

vez 

 

Menos 

que 

1 vez em 

cada 5 

 

Menos 

que 

a metade 

das vezes 

Cerca 

de 

metade 

das 

vezes 

Mais 

que a 

metade 

das 

vezes 

Quase 

sempre 

1 No último mês, quantas 
vezes você teve a 

sensação de não esvaziar 

completamente a bexiga 
após terminar de urinar? 

0 1 2 3 4 5 

2 No último mês, quantas 

vezes você teve de urinar 

novamente em menos de 

2 horas após ter urinado? 

0 1 2 3 4 5 

3 No último mês, quantas 

vezes você observou 
que, ao urinar, parou e 

recomeçou várias vezes? 

0 1 2 3 4 5 

4 No último mês, quantas 

vezes você observou que 
foi difícil conter a urina? 

0 1 2 3 4 5 

5 No último mês, quantas 

vezes você observou que 

o jato urinário estava 

fraco? 

0 1 2 3 4 5 

6 No último mês, quantas 

vezes você teve de fazer 
força para começar a 

urinar? 

0 1 2 3 4 5 

  Nenhuma 1 vez 2 vezes 3 vezes 4 vezes 5 vezes 

7 No último mês, quantas 

vezes em média você 

teve de se levantar à 

noite para urinar? 

0 1 2 3 4 5 

 

Score I-PSS  

(  ) Sintomas leves: 0 a 7 pontos  

(  ) Sintomas moderados: 8 a 19 pontos  

(  ) Sintomas graves: 20 a 35 pontos 

 

Referência: Adaptado de BARRY, M. J. et al. The American Urological Association 

symptom index for benign prostatic hyperplasia. The Journal of Urology, v. 148, p. 

1549–1557, 1992. 
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“Análise de fatores genéticos envolvidos no desenvolvimento do Câncer de 

Próstata e Hiperplasia Prostática Benigna” 

 

Questionário de Histórico Clínico do Paciente 

 

Exames  

Datas        /      /        /      /        /      / 

Hemácias  (milhões/mm3)    

Hematócrito (%)    

Hemoglobina  (g/dL)    

Leucócitos Totais (mil/mm3)    

Plaquetas (mil/mm3)    

Glicose (mg/dL)    

Hemoglobina Glicada (% Hb Total)    

Ureia (mg/dL)    

Creatinina (mg/dL)    

Ácido Úrico (mg/dL)    

Colesterol Total (mg/dL)    

Colesterol LDL (mg/dL)    

Colesterol HDL (mg/dL)    

Triglicerídeos (mg/dL)    

TGO/AST (U/L)    

TGP/ALP (U/L)    

PSA Total (ng/mL)    

PSA Livre (ng/mL)    

Relação PSALivrePSATotal  (%)    

EAS    

Ultrassonografia de Próstata Data:____/____/____ 

Dimensões da Próstata:____x____x____cm 

Peso:_____g 

Resíduo pós-miccional:__________________ 

Comentários:__________________________

–––––––––––––––––––––––––––––––––––––

––––––––––––––––––––––––––––––––––––– 

Biópsia de Próstata Data: ____/____/____ 

Negativa (  ) Positiva (  )  

Score de Gleason:_________________ 

Número de Fragmentos:____________ 

Comentários:__________________________

_____________________________________

_____________________________________ 

 

Outros  

 

Tratamento e Conduta  
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Apêndice B – Descrição das amostras da análise PAN-Câncer 

 

Tecido Primário Tumoral (N) Não-tumoral (N) 

Bexiga  408 19 

Mama  1097 114 

Cervical  305 3 

Via biliar  36 9 

Cólon  286 41 

Esôfago  184 11 

Cérebro  156 5 

Cabeça/Pescoço  520 44 

Cromófobo renal (CR) 67 25 

Células claras de rim  533 72 

Células papilares de rim  290 32 

Fígado  371 50 

Adenocarcinoma de pulmão  515 59 

Carcinoma de pulmão  503 52 

Pâncreas  178 4 

Próstata  497 52 

Feocromocitoma e 

Paraganglioma (PCPG)  
179 3 

Reto  166 10 

Sarcoma  260 2 

Melanoma  472 1 

Tireoide  505 59 

Timo  120 2 

Estômago  415 34 

Endométrio 546 35 

Total  8609 738 

Descrição do número de amostras tumorais e não-tumorais (pareadas) da análise 

PAN-Câncer do TCGA. N: número de amostras. Fonte: elaborada pelo autor.  
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Apêndice C – Comparação das variáveis quantitativas em relação ao rs1695 (GSTP1) 

Variáveis 
Controle – rs1695 (GSTP1) 

p 
AA AG GG 

IMC (kg/m2) 
26,50 

(23,72;28,62) 

25,82 

(24,39;29,32) 

25,44 

(23,84;28,37) 
0,74 

PSAtotal (ηg/mL) 
0,87 

(0,49;1,56) 

0,97 

(0,72;2,14) 

1,29 

(0,59;2,09) 
0,61 

PSAlivre (ηg/mL) 
0,26 

(0,14;0,49) 

0,32 

(0,18;0,50) 

0,34 

(0,18;0,35) 
0,99 

Peso da Próstata* (g) 
28,00 

(23,00;42,00) 

30,00 

(22,00;32,00) 

26,50 

(26,00;27,00) 
0,95 

     

Variáveis 
HPB – rs1695 (GSTP1) 

p 
AA AG GG 

IMC (kg/m2) 
26,20 

(23,65;28,75) 

25,85 

(23,61;28,65) 

26,22 

(25,00;27,05) 
1,00 

PSAtotal (ηg/mL) 
2,34 

(1,13;3,97) 

2,76 

(1,15;5,72) 

1,03 

(0,65;3,34) 
0,13 

PSAlivre (ηg/mL) 
0,52 

(0,24;0,93) 

0,53 

(0,18;0,92) 

0,26 

(0,12;1,00) 
0,53 

Peso da Próstata* (g) 
47,60 

(37,60;68,75) 

47,00 

(33,50;63,50) 

42,5 

(29,50;62,76) 
0,62 

     

Variáveis 
CaP – rs1695 (GSTP1) 

p 
AA AG GG 

IMC (kg/m2) 
28,31 

21,44;30,05) 

26,45 

(24,73;30,33) 

26,96 

(26,96;26,96) 
0,95 

PSAtotal (ηg/mL) 
9,96 

(2,12;20,73) 

15,30 

(8,70;32,17) 

5,37 

(5,31;5,43) 
0,15 

PSAlivre (ηg/mL) 
0,51 

(0,01;1,38) 

1,29 

(1,01;2,79) 

0,15 

(0,15;0,15) 
0,07 

Peso da Próstata* (g) 
45,00 

(23,25;80,03) 

35,00 

(27,50;50,95) 

53,00 

(53,00;53,00) 
0,68 

Os valores indicam a mediana (1º quartil; 3º quartil). p é o valor de significância das diferenças entre 

os grupos, avaliado através do teste de Kruskall-Wallis. IMC: índice de massa corporal; PSA: 

antígeno específico da próstata. *Peso da próstata foi avaliado por ultrassonografia transretal. 

 



128 

 

Apêndice D – Comparação das variáveis qualitativas em relação ao rs1695 (GSTP1)  

SNP ID Cor/Raça (IBGE) – HPB 

rs1695 

(GSTP1)  

Genótipo Branca Parda Preta Total p 

AA 22 31 21 74 

0,40 
AG 15 11 18 44 

GG 4 3 4 11 

Total 41 45 43 129 

      

Cor/Raça (IBGE) – CaP 

Genótipo Branca Parda Preta Total p 

AA 5 7 2 14 

0,83 
AG 13 12 8 33 

GG 1 1 0 2 

Total 19 20 10 49 

       

SNP ID I-PSS – HPB 

rs1695 

(GSTP1)  

Genótipo Leve Moderado Grave Total p 

AA 35 17 24 76 

0,36 
AG 19 8 17 44 

GG 4 5 2 11 

Total 58 30 43 131 

      

I-PSS – CaP 

Genótipo Leve Moderado Grave Total p 

AA 2 0 4 6 

0,44 
AG 9 5 8 22 

GG 0 0 1 1 

Total 11 5 13 29 

       

SNP ID Score de Gleason – CaP 

rs1695 

(GSTP1)  

Genótipo 2 - 6 7 (3+4) 7 (4+3) 8 -10 Total p 

AA 2 1 3 2 8 

0,43 
AG 2 5 7 5 19 

GG 1 0 0 0 1 

Total 5 6 10 7 28 

Os valores mostram a distribuição de indivíduos em cada grupo. p é o valor de significância 

das diferenças entre os grupos, avaliado através do teste do qui-quadrado. O I-PSS (Score 

Internacional de Sintomas Prostáticos) foi dividido de acordo com o quadro sintomático do 

paciente. O Score de Gleason foi organizado nos seguintes grupos: Gleason entre 2 e 6, 

7(3+4), 7(4+3) e entre 8 e 10. 
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Apêndice E – Comparação das variáveis quantitativas em relação ao rs1058205 (KLK3)  

Variáveis 
Controle – rs1058205 (KLK3) 

p 
CC CT TT 

IMC (kg/m2) 
25,82 

(22,86;29,76) 

26,14 

(24,81;28,65) 

25,99 

(23,65;28,89) 
0,86 

PSAtotal (ηg/mL) 
3,01 

(0,22;5,79) 

0,92 

(0,50;1,60) 

1,00 

(0,58;1,83) 
0,94 

PSAlivre (ηg/mL) 
0,41 

(0,03;0,79 

0,24 

(0,14;0,38) 

0,32 

(0,19;0,50) 
0,63 

Peso da Próstata* (g) 
24,50 

(23,00;26,00 

31,00 

(26,00;45,25) 

27,50 

(22,00;31,25) 
0,35 

     

Variáveis 
HPB – rs1058205 (KLK3) 

p 
CC CT TT 

IMC (kg/m2) 
27,03 

(23,13;28,75) 

25,80 

(23,84;28,80) 

26,22 

(23,62;28,52) 
0,99 

PSAtotal (ηg/mL) 
2,58 

(0,69;3,06) 

2,82 

(1,13;5,93) 

2,12 

(1,06;3,70) 
0,29 

PSAlivre (ηg/mL) 
0,48 

(0,16;0,74) 

0,63 

(0,26;1,42) 

0,48 

(0,18;0,84) 
0,34 

Peso da Próstata* (g) 
55,00 

(35,70;73,50) 

48,60 

(36,23;62,25) 

45,00 

(35,40;56,00) 
0,85 

     

Variáveis 
CaP – rs1058205 (KLK3) 

p 
CC CT TT 

IMC (kg/m2) 
30,04 

(28,73;33,09) 

26,85 

(24,24;27,55) 

25,95 

(24,51;28,69) 
0,15 

PSAtotal (ηg/mL) 
21,90 

(9,71;28,13) 

31,81 

(5,31;85,77) 

10,62 

(5,99;16,80) 
0,25 

PSAlivre (ηg/mL) 
1,02 

(1,00;1,03) 

1,73 

(0,09;5,09) 

1,08 

(0,85;2,36) 
0,83 

Peso da Próstata* (g) 
22,00 

(21,00;86,70) 

31,00 

(25,50;64,75) 

37,00 

(33,10;56,50) 
0,43 

Os valores indicam a mediana (1º quartil; 3º quartil). p é o valor de significância das diferenças 

entre os grupos, avaliado através do teste de Kruskall-Wallis. IMC: índice de massa corporal; 

PSA: antígeno específico da próstata. *Peso da próstata foi avaliado por ultrassonografia 

transretal. 
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Apêndice F – Comparação das variáveis qualitativas em relação ao rs1058205 (KLK3) 

SNP ID Cor/Raça (IBGE) – HPB 

rs1058205 

(KLK3) 

Genótipo Branca Parda Preta Total p 

CC 1 3 8 12 

0,08 
CT 13 18 15 46 

TT 27 24 20 71 

Total 41 45 43 129 

      

Cor/Raça (IBGE) – CaP 

Genótipo Branca Parda Preta Total p 

CC 1 3 2 6 

0,33 
CT 4 8 4 16 

TT 14 9 4 27 

Total 19 20 10 49 

       

SNP ID I-PSS – HPB 

rs1058205 

(KLK3) 

Genótipo Leve Moderado Grave Total p 

CC 4 2 7 13 

0,54 
CT 2 11 13 46 

TT 32 17 23 72 

Total 58 30 43 131 

      

I-PSS – CaP 

Genótipo Leve Moderado Grave Total p 

CC 2 0 1 3 

0,15 
CT 1 3 7 11 

TT 8 2 5 15 

Total 11 5 13 29 

       

SNP ID Score de Gleason – CaP 

rs1058205 

(KLK3) 

Genótipo 2 - 6 7 (3+4) 7 (4+3) 2 - 6 Total p 

CC 1 0 1 2 4 

0,22 
CT 1 4 1 2 8 

TT 3 2 8 3 16 

Total 5 6 10 7 28 

Os valores mostram a distribuição de indivíduos em cada grupo. p é o valor de significância das 

diferenças entre os grupos, avaliado através do teste do qui-quadrado. O I-PSS (Score 

Internacional de Sintomas Prostáticos) foi dividido de acordo com o quadro sintomático do 

paciente. O Score de Gleason foi organizado nos seguintes grupos: Gleason entre 2 e 6, 7(3+4), 

7(4+3) e entre 8 e 10. Os níveis de PSA (antígeno específico da próstata) foram divididos em: 

PSA abaixo de 4 ng/mL, entre 4 e 10 ng/mL e acima de 10 ng/mL. 
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Apêndice F – Comparação das variáveis qualitativas em relação ao rs1058205 

(KLK3) (continuação) 

SNP ID Níveis de PSA – HPB 

rs1058205 

(KLK3) 

Genótipo <4 4-10 >10 Total p 

CC 9 1 1 11 

0,39 
CT 21 10 3 34 

TT 43 10 2 55 

Total 73 21 6 100 

      

Níveis de PSA – CaP 

Genótipo <4 4-10 >10 Total p 

CC 0 1 4 5 

0,71 
CT 2 2 7 11 

TT 3 8 13 24 

Total 5 11 21 40 

Os valores mostram a distribuição de indivíduos em cada grupo. p é o valor de significância das 

diferenças entre os grupos, avaliado através do teste do qui-quadrado. O I-PSS (Score 

Internacional de Sintomas Prostáticos) foi dividido de acordo com o quadro sintomático do 

paciente. O Score de Gleason foi organizado nos seguintes grupos: Gleason entre 2 e 6, 7(3+4), 
7(4+3) e entre 8 e 10. Os níveis de PSA (antígeno específico da próstata) foram divididos em: 

PSA abaixo de 4 ng/mL, entre 4 e 10 ng/mL e acima de 10 ng/mL. 
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Apêndice G – Comparação das variáveis quantitativas em relação ao rs486907 

(RNASEL) 

Variáveis 
Controle – rs486907 (RNASEL) 

p 
GG GA AA 

IMC (kg/m2) 
25,83 

23,70;28,56 

26,53 

24,06;29,02 

27,59 

19,63;29,76 
0,84 

PSAtotal (ηg/mL) 
0,96 

0,54;1,76 

1,10 

0,54;1,98 

0,37 

0,37;0,37 
0,33 

PSAlivre (ηg/mL) 
0,31 

0,19;0,40 

0,36 

0,15;0,67 

0,06 

0,06;0,06 
0,17 

Peso da Próstata* (g) 
27,00 

23,50;30,10 

29,00 

21,75;42,25 

31,00 

31,00;31,00 
0,78 

     

Variáveis 
HPB – rs486907 (RNASEL) 

p 
GG GA AA 

IMC (kg/m2) 
25,80 

23,43;27,76 

27,55 

24,80;29,38 

24,83 

24,09;28,90 
0,23 

PSAtotal (ηg/mL) 
2,34 

1,08;4,82 

2,60 

1,03;4,98 

3,06 

1,46;5,27 
0,75 

PSAlivre (ηg/mL) 
0,51 

0,23;0,89 

0,45 

0,18;0,93 

0,67 

0,57;1,03 
0,59 

Peso da Próstata* (g) 
47,00 

35,00;57,84 

48,95 

37,50;73,00 

39,00 

32,00;60,00 
0,41 

     

Variáveis 
CaP – rs486907 (RNASEL) 

p 
GG GA AA 

IMC (kg/m2) 
26,45 

24,58;27,98 

28,12 

24,63;31,79 

26,96 

24,22;31,18 
0,70 

PSAtotal (ηg/mL) 
14,21 

6,65;27,91 

12,69 

3,05;21,90 

16,14 

6,94;333,32 
0,71 

PSAlivre (ηg/mL) 
1,49 

1,03;2,91 

1,00 

0,02;2,43 

0,91 

0,15;1,03 
0,24 

Peso da Próstata* (g) 
35,00 

27,50;52,00 

50,90 

26,00;100,00 

33,10 

31,20;35,00 
0,47 

Os valores indicam a mediana (1º quartil; 3º quartil). p é o valor de significância das diferenças entre 

os grupos, avaliado através do teste de Kruskall-Wallis. IMC: índice de massa corporal; PSA: 

antígeno específico da próstata. *Peso da próstata foi avaliado por ultrassonografia transretal. 
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Apêndice H – Comparação das variáveis qualitativas em relação ao rs486907 

(RNASEL) 

SNP ID Cor/Raça (IBGE) – HPB 

rs486907 

(RNASEL) 

Genótipo Branca Parda Preta Total p 

GG 25 20 29 74 

0,23 
GA 14 20 12 46 

AA 2 5 2 9 

Total 41 45 43 129 

      

Cor/Raça (IBGE) – CaP 

Genótipo Branca Parda Preta Total p 

GG 12 12 8 32 

0,79 
GA 5 6 2 13 

AA 2 2 0 4 

Total 19 20 10 49 

       

SNP ID I-PSS – HPB 

rs486907 

(RNASEL) 

Genótipo Leve Moderado Grave Total p 

GG 37 15 23 75 

0,40 
GA 18 11 18 47 

AA 3 4 2 9 

Total 58 30 43 131 

      

I-PSS – CaP 

Genótipo Leve Moderado Grave Total p 

GG 7 2 7 16 

0,88 
GA 3 2 5 10 

AA 1 1 1 3 

Total 11 5 13 29 

       

SNP ID Score de Gleason – CaP 

rs486907 

(RNASEL) 

Genótipo 2 - 6 7 (3+4) 7 (4+3) 2 - 6 Total p 

GG 5 4 8 5 22 

0,13 
GA 0 2 2 0 4 

AA 0 0 0 2 2 

Total 5 6 10 7 28 

Os valores mostram a distribuição de indivíduos em cada grupo. p é o valor de significância das 

diferenças entre os grupos, avaliado através do teste do qui-quadrado. O I-PSS (Score 

Internacional de Sintomas Prostáticos) foi dividido de acordo com o quadro sintomático do 
paciente. O Score de Gleason foi organizado nos seguintes grupos: Gleason entre 2 e 6, 7(3+4), 

7(4+3) e entre 8 e 10.  
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Apêndice I – Comparação das variáveis quantitativas em relação ao rs523349 

(SRD5A2) 

Variáveis 
Controle – rs523349 (SRD5A2) 

p 
CC CG GG 

IMC (kg/m2) 
25,80 

(24,55;28,41) 

26,26 

(23,56;29,36) 

26,53 

(22,18;27,92) 
0,97 

PSAtotal (ηg/mL) 
0,85 

(0,49;2,31) 

1,34 

(1,34;1,89) 

0,60 

(0,39;0,88) 
0,21 

PSAlivre (ηg/mL) 
0,29 

(0,17;0,55) 

0,32 

(0,18;0,47) 

0,27 

(0,09;0,36) 
0,74 

Peso da Próstata* (g) 
26,00 

(25,00;46,00) 

28,00 

(21,00;31,10) 

31,00 

(27,00;32,00) 
0,50 

     

Variáveis 
HPB – rs523349 (SRD5A2) 

p 
CC CG GG 

IMC (kg/m2) 
26,40 

(23,62;28,39) 

25,60 

(23,78;28,73) 

25,61 

(23,31;29,92) 
0,99 

PSAtotal (ηg/mL) 
2,56 

(1,04;5,79) 

2,4 

(1,12;4,75) 

2,72 

(0,99;3,69) 
0,93 

PSAlivre (ηg/mL) 
0,43 

(0,18;1,01) 

0,57 

(0,24;0,87) 

0,48 

(0,23;0,48) 
0,90 

Peso da Próstata* (g) 
47,00 

(36,15;66,60) 

48,00 

(34,50;68,94) 

49,10 

(37,35;60,75) 
0,93 

     

Variáveis 
CaP – rs523349 (SRD5A2) 

p 
CC CG GG 

IMC (kg/m2) 
26,67 

(25,26;30,50) 

26,45 

(24,22;28,72) 

30,04 

(30,04;30,04) 
0,53 

PSAtotal (ηg/mL) 
11,23 

(5,50;35,38) 

17,20 

(6,81;23,50) 

12,46 

(9,91;15,01) 
0,90 

PSAlivre (ηg/mL) 
1,50 

(1,02;6,04) 

0,95 

(0,28;2,08) 

1,03 

(1,03;1,03) 
0,27 

Peso da Próstata* (g) 
36,55 

(27,75;36,55) 

32,00 

(25,00;50,95) 

60,00 

(60,00;60,00) 
0,43 

Os valores indicam a mediana (1º quartil; 3º quartil). p é o valor de significância das diferenças entre 

os grupos, avaliado através do teste de Kruskall-Wallis. IMC: índice de massa corporal; PSA: 

antígeno específico da próstata.  *Peso da próstata foi avaliado por ultrassonografia transretal. 
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Apêndice J – Comparação das variáveis qualitativas em relação ao rs523349 (SRD5A2)  

SNP ID Cor/Raça (IBGE) – HPB 

rs523349 

(SRD5A2) 

Genótipo Branca Parda Preta Total p 

CC 23 22 16 61 

0,21 
CG 13 14 22 49 

GG 5 9 5 19 

Total 41 45 43 129 

      

Cor/Raça (IBGE) – CaP 

Genótipo Branca Parda Preta Total p 

CC 9 11 5 25 

0,93 
CG 9 8 5 22 

GG 1 1 0 2 

Total 19 20 10 49 

       

SNP ID I-PSS – HPB 

rs523349 

(SRD5A2) 

Genótipo Leve Moderado Grave Total p 

CC 25 15 21 61 

0,40 
CG 25 13 13 51 

GG 8 2 9 19 

Total 58 30 43 131 

      

I-PSS – CaP 

Genótipo Leve Moderado Grave Total p 

CC 7 1 8 16 

0,25 
CG 3 4 5 12 

GG 1 0 0 1 

Total 11 5 13 29 

       

SNP ID Score de Gleason – CaP 

rs523349 

(SRD5A2) 

Genótipo 2 - 6 7 (3+4) 7 (4+3) 2 - 6 Total p 

CC 2 3 5 3 13 

0,64 
CG 3 2 5 4 14 

GG 0 1 0 0 1 

Total 5 6 10 7 28 

Os valores mostram a distribuição de indivíduos em cada grupo. p é o valor de significância das 

diferenças entre os grupos, avaliado através do teste do qui-quadrado. O I-PSS (Score 

Internacional de Sintomas Prostáticos) foi dividido de acordo com o quadro sintomático do 

paciente. O Score de Gleason foi organizado nos seguintes grupos: Gleason entre 2 e 6, 7(3+4), 

7(4+3) e entre 8 e 10. Os níveis de PSA (antígeno específico da próstata) foram divididos em: 

PSA abaixo de 4 ng/mL, entre 4 e 10 ng/mL e acima de 10 ng/mL. 
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Apêndice J – Comparação das variáveis qualitativas em relação ao rs523349 

(SRD5A2) (continuação) 

SNP ID Níveis de PSA – HPB 

rs523349 

(SRD5A2) 

Genótipo <4 4-10 >10 Total p 

CC 33 10 5 48 

0,24 
CG 25 10 0 35 

GG 14 22 1 17 

Total 72 22 6 100 

      

Níveis de PSA – CaP 

Genótipo <4 4-10 >10 Total p 

CC 4 5 12 21 

0,70 
CG 1 5 11 17 

GG 0 1 1 2 

Total 5 11 24 40 

Os valores mostram a distribuição de indivíduos em cada grupo. p é o valor de significância das 
diferenças entre os grupos, avaliado através do teste do qui-quadrado. O I-PSS (Score 

Internacional de Sintomas Prostáticos) foi dividido de acordo com o quadro sintomático do 

paciente. O Score de Gleason foi organizado nos seguintes grupos: Gleason entre 2 e 6, 7(3+4), 

7(4+3) e entre 8 e 10. Os níveis de PSA (antígeno específico da próstata) foram divididos em: 

PSA abaixo de 4 ng/mL, entre 4 e 10 ng/mL e acima de 10 ng/mL. 
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Apêndice K – Comparação das variáveis quantitativas em relação ao rs25487 (XRCC1)  

Variáveis 
Controle – rs25487 (XRCC1) 

p 
AA AG GG 

IMC (kg/m2) 
27,61 

(24,50;29,92) 

25,90 

(23,84;28,37) 

25,80 

(23,81;29,12) 
0,71 

PSAtotal (ηg/mL) 
0,59 

(0,45;0,74) 

1,17 

0,67;1,98) 

0,79 

(0,49;1,49) 
0,29 

PSAlivre (ηg/mL) 
0,17 

(0,14;0,20) 

0,34 

0,20;0,47) 

0,29 

(0,13;0,50) 
0,39 

Peso da Próstata* (g) 
25,00 

(25,00;25,00) 

27,00 

(22,00;30,20) 

31,00 

(23,00;46,00) 
0,49 

     

Variáveis 
HPB – rs25487 (XRCC1) 

p 
AA AG GG 

IMC (kg/m2) 
27,68 

(25,88;28,69) 

25,39 

(23,15;28,28) 

26,40 

(24,22;29,72) 
0,23 

PSAtotal (ηg/mL) 
2,55 

(1,15;6,18) 

2,4 

(1,06;3,76) 

2,76 

(1,08;6,75) 
0,59 

PSAlivre (ηg/mL) 
0,14 

(0,30;0,62) 

0,52 

(0,25;0,83) 

0,77 

(0,77;1,47) 
0,30 

Peso da Próstata* (g) 
39,50 

(32,25;50,69) 

43,50 

(43,50;56,33) 

55,00 

(45,00;68,20) 
0,09 

     

Variáveis 
CaP – rs25487 (XRCC1) 

p 
AA AG GG 

IMC (kg/m2) 
26,49 

(25,28;34,25) 

25,02 

(23,78;28,13) 

27,42 

(26,06;30,90) 
0,17 

PSAtotal (ηg/mL) 
9,91 

(5,50;16,38) 

11,23 

(5,24;26,85) 

14,61 

(8,23;33,23) 
0,64 

PSAlivre (ηg/mL) 
1,00 

(0,47;1,73) 

1,28 

(0,95;2,20) 

1,03 

(0,55;4,00) 
0,77 

Peso da Próstata* (g) 
37,00 

(26,50;56,50) 

35,55 

(28,00;63,17) 

35,00 

(28,00;76,20) 
0,99 

Os valores indicam a mediana (1º quartil; 3º quartil). p é o valor de significância das diferenças entre 

os grupos, avaliado através do teste de Kruskall-Wallis. IMC: índice de massa corporal; PSA: 

antígeno específico da próstata. *Peso da próstata foi avaliado por ultrassonografia transretal. 
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Apêndice L – Comparação das variáveis qualitativas em relação ao rs25487 (XRCC1) 

SNP ID Cor/Raça (IBGE) – HPB 

rs25487 

(XRCC1) 

Genótipo Branca Parda Preta Total p 

AA 8 2 2 12 

0,10 
AG 22 30 30 82 

GG 10 12 11 33 

Total 40 44 43 127 

      

Cor/Raça (IBGE) – CaP 

Genótipo Branca Parda Preta Total p 

AA 4 2 0 6 

0,35 
AG 9 7 4 20 

GG 6 11 6 23 

Total 19 20 10 49 

       

SNP ID I-PSS – HPB 

rs25487 

(XRCC1) 

Genótipo Leve Moderado Grave Total p 

AA 4 3 7 14 

  0,62 
AG 38 18 26 82 

GG 16 8 9 33 

Total 58 29 42 129 

      

I-PSS – CaP 

Genótipo Leve Moderado Grave Total p 

AA 1 0 2 3 

0,26 
AG 5 0 5 10 

GG 5 5 6 16 

Total 11 5 13 29 

       

SNP ID Score de Gleason – CaP 

rs25487 

(XRCC1) 

Genótipo 2 - 6 7 (3+4) 7 (4+3) 2 - 6 Total p 

AA 1 1 2 0 4 

0,76 
AG 2 1 4 4 11 

GG 2 4 4 3 13 

Total 5 6 10 7 28 

Os valores mostram a distribuição de indivíduos em cada grupo. p é o valor de significância das 

diferenças entre os grupos, avaliado através do teste do qui-quadrado. O I-PSS (Score 

Internacional de Sintomas Prostáticos) foi dividido de acordo com o quadro sintomático do 

paciente. O Score de Gleason foi organizado nos seguintes grupos: Gleason entre 2 e 6, 7(3+4), 

7(4+3) e entre 8 e 10. Os níveis de PSA (antígeno específico da próstata) foram divididos em: 

PSA abaixo de 4 ng/mL, entre 4 e 10 ng/mL e acima de 10 ng/mL. 
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Apêndice L – Comparação das variáveis qualitativas em relação ao rs25487 

(XRCC1) (continuação) 

SNP ID Níveis de PSA – HPB 

rs25487 

(XRCC1) 

Genótipo <4 4-10 >10 Total p 

AA 8 2 1 11 

0,27 
AG 48 12 1 61 

GG 16 7 3 26 

Total 72 21 5 98 

      

Níveis de PSA – CaP 

Genótipo <4 4-10 >10 Total p 

AA 0 3 2 5 

0,45 
AG 3 4 10 17 

GG 2 4 12 18 

Total 5 11 24 40 

Os valores mostram a distribuição de indivíduos em cada grupo. p é o valor de significância das 

diferenças entre os grupos, avaliado através do teste do qui-quadrado. O I-PSS (Score 

Internacional de Sintomas Prostáticos) foi dividido de acordo com o quadro sintomático do 

paciente. O Score de Gleason foi organizado nos seguintes grupos: Gleason entre 2 e 6, 7(3+4), 
7(4+3) e entre 8 e 10. Os níveis de PSA (antígeno específico da próstata) foram divididos em: 

PSA abaixo de 4 ng/mL, entre 4 e 10 ng/mL e acima de 10 ng/mL. 
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Apêndice M – Comparação das variáveis qualitativas em relação ao rs1447295 

(CASC8) 

SNP ID I-PSS – HPB 

rs1447295 

(CASC8) 

Genótipo Leve Moderado Grave Total p 

AA 3 3 2 8 

0,67 
AC 12 4 11 27 

CC 43 22 30 95 

Total 58 29 43 130 

      

I-PSS – CaP 

Genótipo Leve Moderado Grave Total p 

AA 0 1 1 2 

0,25 
AC 2 0 0 2 

CC 9 4 12 25 

Total 11 5 13 29 

SNP ID Score de Gleason – CaP 

rs1447295 

(CASC8) 

Genótipo 2 - 6 7 (3+4) 7 (4+3) 2 - 6 Total p 

AA 0 1 0 0 1 

0,16 
AC 0 0 1 3 4 

CC 4 5 8 4 21 

Total 4 6 9 7 26 

SNP ID Níveis de PSA – HPB 

rs1447295 

(CASC8) 

Genótipo <4 4-10 >10 Total p 

AA 4 0 0 4 

0,45 
AC 20 3 2 25 

CC 48 18 4 70 

Total 72 21 6 99 

      

Níveis de PSA – CaP 

Genótipo <4 4-10 >10 Total p 

AA 0 0 1 1 

0,74 
AC 0 1 4 5 

CC 5 9 18 32 

Total 5 10 23 38 

Os valores mostram a distribuição de indivíduos em cada grupo. p é o valor de significância das 

diferenças entre os grupos, avaliado através do teste do qui-quadrado. O I-PSS (Score 
Internacional de Sintomas Prostáticos) foi dividido de acordo com o quadro sintomático do 

paciente. O Score de Gleason foi organizado nos seguintes grupos: Gleason entre 2 e 6, 7(3+4), 

7(4+3) e entre 8 e 10. Os níveis de PSA (antígeno específico da próstata) foram divididos em: 

PSA abaixo de 4 ng/mL, entre 4 e 10 ng/mL e acima de 10 ng/mL. 
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10 ANEXOS 

Anexo A – Termo de Consentimento Livre e Esclarecido 

 

TERMO DE CONSENTIMENTO LIVRE E ESCLARECIDO 

Você está sendo convidado a participar, como voluntário, da pesquisa “Análise 

de fatores genéticos envolvidos no desenvolvimento do Câncer de Próstata e 

Hiperplasia Prostática Benigna”, no caso de você concordar em participar, favor 

assinar ao final do documento. Sua participação não é obrigatória, e, a qualquer 

momento, você poderá desistir de participar e retirar seu consentimento. Sua recusa não 

trará nenhum prejuízo em sua relação com o pesquisador (a) ou com a instituição. 

Você receberá uma cópia deste termo onde consta o telefone e endereço do 

pesquisador(a) principal, podendo tirar dúvidas do projeto e de sua participação. 

Os objetivos desse estudo são: 

1)Este projeto se propõe estudar fatores genéticos que possam estar influenciando o 

desenvolvimento de doenças características da população idosa masculina como o 

Câncer de Próstata e Hiperplasia Prostática Benigna.  

2)Pretende-se ainda, estudar fatores que modulem o risco de desenvolver tais doenças. 

3)Compreender a forma de atuação de todos esses fatores de maneira a identificar a 

doença de maneira precoce que permita adotar os tratamentos e cuidados médicos mais 

adequados para atenuar ou diminuir esses riscos. 

Sua participação nesta pesquisa consistirá em realizar a leitura e assinatura do 

termo de consentimento para que sejam coletadas amostras de 5 ml de sangue total e 

utilizadas para posterior extração de DNA, podendo ser solicitada uma segunda coleta, 

caso o material não seja suficiente ou sofra algum tipo de alteração (coagulação, 

hemólise), sem que isto acarrete nenhum prejuízo ou risco para a saúde do 

paciente, exceto aqueles relacionados com um pequeno desconforto comum à 

retirada rotineira de sangue, que será realizada por pessoal previamente treinado.  

O material biológico coletado (sangue) será encaminhado ao LabGen 

(Laboratório de Genética Humana da UNIGRANRIO para o estudo molecular. Serão 

respeitadas as normas vigentes para Pesquisa em Seres Humanos segundo a resolução 

do Ministério da Saúde 196/96, especialmente relevantes aos estudos de caráter 

genético. 

Custo/Reembolso para o participante: A participação nesta pesquisa não envolverá 

custo adicional com sua participação. As consultas, exames, tratamentos serão 

totalmente gratuitos, não recebendo nenhuma cobrança com o que será realizado. Você 

também não receberá nenhum pagamento com a sua participação. 

Confidencialidade da pesquisa: O sigilo e a confidencialidade das informações obtidas 

pelo estudo serão preservados. A identidade dos participantes não será revelada, pois 

cada amostra de material biológico fará parte de um banco de dados identificados por 

códigos específicos. Os resultados serão utilizados com fins científicos, podendo ser 
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publicados em revistas científicas. Os indivíduos que se opuserem a ingressar no 

projeto, ou que quiserem se retirar do mesmo, não sofrerão nenhum tipo de penalidade 

referente ao seu atendimento clínico, acesso a tratamentos disponíveis, ou acesso a 

qualquer outro tipo de atividade assistencial e/ou de pesquisa que por ventura possam 

existir no futuro. 

Uma cópia deste Termo de Consentimento Livre e Esclarecido ficará com o 

senhor, podendo tirar suas dúvidas sobre o projeto e sua participação, agora ou a 

qualquer momento com os pesquisadores responsáveis. 

Pesquisadora responsável: Tamara Silva  

Endereço: LabGen – Laboratório de Genética Humana/Escola de Ciências da 

Saúde / Universidade do Grande Rio –  Bloco F –  Rua José de Souza Herdy 1160, 

Duque de Caxias, RJ; CEP 25071–202; Telefone: (21) 2672–7881; Email: 

bio.tamarasilva@gmail.com 

 

  

______________________________________ 

Tamara Silva  

Pesquisadora Responsável 

Tel.: (21) 2672–7881 

Email: bio.tamarasilva@gmail.com 

 

Eu,____________________________________________________________, 

declaro que li as informações contidas nesse documento, fui devidamente informado 

pelos procedimentos que serão realizados, riscos e desconfortos, benefícios, 

custo/reembolso dos participantes, confidencialidade da pesquisa, concordando ainda 

em participar da pesquisa. Foi-me garantido que posso retirar o consentimento a 

qualquer momento, sem qualquer penalidade ou interrupção de meu 

acompanhamento/assistência/tratamento. Declaro ainda que recebi uma cópia desse 

Termo de Consentimento. Poderei consultar a pesquisadora responsável (acima 

identificada), a quem poderei contatar a qualquer momento que julgar necessário através 

do telefone (021) 2672–7881 ou e-mail bio.tamarasilva@gmail.com sempre que 

entender necessário obter informações ou esclarecimentos sobre o projeto de pesquisa e 

minha participação no mesmo.  A pesquisadora me informou que o projeto foi aprovado 

pelo Comitê de Ética em Pesquisa em Seres Humanos da UNIGRANRIO, localizada na 

Rua Prof. José de Souza Herdy, 1160 – CEP 25071–202 – Telefone (021) 2672–7733 – 

Endereço Eletrônico: cep@unigranrio.com.br. 

Os resultados obtidos durante este estudo serão mantidos em sigilo, mas 

concordo que sejam divulgados em publicações científicas, desde que meus dados 

pessoais não sejam mencionados. 

_________________________, _____ de ______ de 20____. 

 

________________________________________________________ 

ASSINATURA DO VOLUNTÁRIO 
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Anexo B – Comprovante de aprovação do Comitê de Ética em Pesquisa (Unigranrio) 
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Anexo C – Comprovante de aprovação do Comitê de Ética em Pesquisa (INCA) 

 


