
INTRODUÇÃO 

O câncer de fígado no Brasil, apesar da baixa incidência,

está entre os que apresentam a maior mortalidade. A

caquexia do câncer é uma síndrome multifatorial

caracterizada por perda de massa muscular, levando a

uma perda de peso significativa que afeta a qualidade de

vida do paciente, a tolerância ao tratamento, a resposta à

terapia e a sobrevivência. A identificação da expressão no

momento do diagnóstico pode ajudar a elaborar estratégias

para minimizar os efeitos da caquexia em pacientes com

câncer de fígado.
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METODOLOGIA

RESULTADOS E DISCUSSÃO

CONCLUSÃO

Por tanto concluímos que a analise molecular demonstrou que

o hepatocarcinoma celular não apresenta aumento relevante da

expressão de fatores caquéticos.

Logo a caquexia no hepatocarcinoma pode ser associada

também a outros fatores que não a expressão desses fatores

que não apenas pelo próprio tumor.

OBJETIVO

Avaliar os genes envolvidos na caquexia do

hepatocarcinomaclular

Alterações moleculares no desenvolvimento da caquexia em 

pacientes com hepatocarcinomacelular 

Fonte: National Cancer Institute  TCGA 

(https://portal.gdc.cancer.gov/)

Fonte: Portal GTEx

(http://www.gtexportal.org/)

Fonte: Xena Functional Genomics Explorer 

(http://xenabrowser.net).
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