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Alteracoes moleculares no desenvolvimento da cagquexia em
pacientes com hepatocarcinomacelular
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INTRODUCAO

O cancer de figado no Brasil, apesar da baixa incidéncia,
estd entre os que apresentam a maior mortalidade. A
caguexia do cancer e uma sindrome multifatorial
caracterizada por perda de massa muscular, levando a
uma perda de peso significativa que afeta a qualidade de
vida do paciente, a tolerancia ao tratamento, a resposta a
terapia e a sobrevivéncia. A identificacao da expressao no
momento do diagnostico pode ajudar a elaborar estratégias
para minimizar os efeitos da caguexia em pacientes com

cancer de figado.

OBJETIVO

envolvidos

a

Avallar 0s genes na cagquexia do

hepatocarcinomaclular
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25 fatores caquéticos da literatura:

CCL2
CSF1
CXCL12
CXCL8
LIF
PDGFB
TGFA
TNFSF10
VEGFA
HGF
IL1B
FGF2
IL15

TNFSF11
ILG
MMP13
CD40LG
IL10
CSF2
TNF
CSF3
LEF
IFNG
IL17A
IL4

RESULTADOS E DISCUSSAO

cohort: TCGA TARGET GTEx (n=479)
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FGF2, IL15, TMNFSF11, IL5, MMP13, CD40LG, IL10, CSF2, TNF, CSF3, LER, IFNG, IL4 - gene
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CONCLUSAO

Por tanto concluimos que a analise molecular demonstrou que
0 hepatocarcinoma celular nao apresenta aumento relevante da
expressao de fatores cagquéticos.

Logo a caquexia no hepatocarcinoma pode ser associada
também a outros fatores que nao a expressao desses fatores
gue nao apenas pelo proprio tumor.
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