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INTRODUCAO RESULTADOS

O cancer de colo uterino é um dos tumores malignos
que mais afetam a populacdao feminina em todo o mundo'.
No Brasil, foram estimados 16.340 novos casos de cancer
cervical em 2016. Em 2013, o Sistema de Informacao sobre
Mortalidade (SIM) notificou 5.430 mortes?. O gene Fanconi
Anemia Complementation Group A (FANCA) integra uma
familia génica constituida por varios genes, associados a
diferentes processos tumorais, incluindo o cancer de colo

Um total de 278 participantes foi incluido no estudo,
com idade média de 49,1 £ 13,0 anos. As frequéncias dos
genotipos do polimorfismo Ser501Gly nao apresentaram
diferencas estatisticamente significativas entre os casos e
os controles.

Tabela 1: Frequéncias alélicas e genotipicas do polimorfismo em
casos e controles.

de Utero®. O gene interage com proteinas citoplasmaticas e Casos Controles Valor do
com proteinas nucleares, entretanto, alguns dados n (%) n (%) P
sugerem que o FANCA tem uma funcao citoplasmatica Alelos 1,000
distinta, além da funcdo nuclear. T 92 (48,4) 178 (48,4)
C 98 (51,6) 190 (51,6)
n 190 368
OBJETIVO Genotipos 0,902
T/T 22 (23,1) 40 (21,7)
T/C 48 (50,5) 98 (53,3)
Este trabalho tem por objetivo analisar a associacao C/C 25 (26,4) 46 (25,0)
entre o polimorfismo Ser501Gly (rs2239359) do gene n 95 184

FANCA e o desenvolvimento de cancer de colo de utero.

METODOLOGIA

Projeto aprovado pelo Comité de Etica em Pesquisa da
Universidade de Cruz Alta.

Ha diversos polimorfismos descritos no gene FANCA. O
polimorfismo Ser501Gly mostrou-se associado com o
aumento do risco de cancer de colo uterino, em estudo de
base populacional com 10.049 mulheres realizado na Costa
Rica por WANG et al3. Este polimorfismo tem sido pouco
explorado até o momento, mesmo em outros contextos
além da associacao ao cancer de colo uterino.

COLETA DAS AMOSTRAS:
(SUABES ORAIS)

‘ CONCLUSAO

EXTRACAO DO DNA ~O poI}imorfisrno SerSOAlGIy (rs2239359) c?lo gene FANCA
nao esta associado ao cancer de colo uterino na amostra

' estudada.

AMPLIFICACAO POR PCR
(REACAO EM CADEIA DA POLIMERASE)
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