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Introducdo: O carcinoma hepatocelular (HCC) é o segundo tipo de cancer que mais ocasiona
Obitos a nivel mundial sendo as variantes genéticas um dos fatores de risco para o
desenvolvimento da doenca. Existem estudos metanaliticos com foco na determinagdo da
associacdo entre polimorfismos genéticos e o risco da doenca, no entanto, ha limitacdes
relacionadas a notoriedade dos valores significativos encontrados nos trabalhos levando a
resultados falso-positivos. Objetivos: Determinar o nivel de notoriedade das associacGes
significativas, nas metanalises encontradas, por meio de abordagens Bayesianas. Metodologia:
Uma busca sistematica foi realizada para metanalises que trouxessem a associacao significativa
entre polimorfismos genéticos e o risco de HCC em humanos. Os dados foram extraidos
conforme formulario padronizado e os calculos realizados para determinacdo da notoriedade
por meio dos valores da Taxa de Probabilidade de Falso-Positivo (FPRP) onde valores <0,2
foram considerados como notaveis. A qualidade dos estudos foi analisada seguindo 0s critérios
de Veneza e como andlise complementar foi construida uma rede gene-gene na plataforma
GeneMania (versdo 3.3) para avaliar a relacdo funcional entre os polimorfismos que
apresentaram notoriedade. Resultados: A busca sistematica resultou em 32 estudos
metanaliticos 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 notaveis (FPRP<0,2) nos genes
CCND1, CTLAA4, EGF, IL6, IL12A, KIF1B, MDM2, MICA, miR-499, MTHFR, PNPLA3,
STAT4, TM6SF2 e XPD. A avaliacdo pelo critério de Veneza resultou em oito estudos
classificados com alta qualidade, 11 com qualidade intermediaria e 22 com baixa qualidade
metodoldgica, cinco estudos ndo trouxeram dados suficientes para avaliacdo. A rede gene-gene

1



' INTERNACIONAS s =80
EM SAUDE 16 a 19 de maio de 2023

ClSaude - 2023

mostrou 0 aumento na interacdo entre os genes STAT4 e MDM2. Conclusdes: Esta reavaliacdo
por abordagem Bayesiana demonstrou que os polimorfismos genéticos nos genes acima citados
apresentaram notoriedade e podem ser indicados como possiveis biomarcadores para o risco de
HCC. Palavras-chave: Neoplasias Hepaticas; Variacbes Genéticas; Biomarcadores.
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