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Introdução: O carcinoma hepatocelular (HCC) é o segundo tipo de câncer que mais ocasiona 

óbitos a nível mundial sendo as variantes genéticas um dos fatores de risco para o 

desenvolvimento da doença. Existem estudos metanalíticos com foco na determinação da 

associação entre polimorfismos genéticos e o risco da doença, no entanto, há limitações 

relacionadas à notoriedade dos valores significativos encontrados nos trabalhos levando a 

resultados falso-positivos. Objetivos: Determinar o nível de notoriedade das associações 

significativas, nas metanálises encontradas, por meio de abordagens Bayesianas. Metodologia: 

Uma busca sistemática foi realizada para metanálises que trouxessem a associação significativa 

entre polimorfismos genéticos e o risco de HCC em humanos. Os dados foram extraídos 

conforme formulário padronizado e os cálculos realizados para determinação da notoriedade 

por meio dos valores da Taxa de Probabilidade de Falso-Positivo (FPRP) onde valores <0,2 

foram considerados como notáveis. A qualidade dos estudos foi analisada seguindo os critérios 

de Veneza e como análise complementar foi construída uma rede gene-gene na plataforma 

GeneMania (versão 3.3) para avaliar a relação funcional entre os polimorfismos que 

apresentaram notoriedade. Resultados: A busca sistemática resultou em 32 estudos 

metanalíticos sobre 44 polimorfismos em 34 genes. O total de 1.248 valores de FPRP foram 

calculados onde setenta e cinco (6,01%) apresentaram-se como notáveis (FPRP<0,2) nos genes 

CCND1, CTLA4, EGF, IL6, IL12A, KIF1B, MDM2, MICA, miR-499, MTHFR, PNPLA3, 

STAT4, TM6SF2 e XPD. A avaliação pelo critério de Veneza resultou em oito estudos 

classificados com alta qualidade, 11 com qualidade intermediária e 22 com baixa qualidade 

metodológica, cinco estudos não trouxeram dados suficientes para avaliação. A rede gene-gene 
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mostrou o aumento na interação entre os genes STAT4 e MDM2. Conclusões: Esta reavaliação 

por abordagem Bayesiana demonstrou que os polimorfismos genéticos nos genes acima citados 

apresentaram notoriedade e podem ser indicados como possíveis biomarcadores para o risco de 

HCC. Palavras-chave: Neoplasias Hepáticas; Variações Genéticas; Biomarcadores. 
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