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Introducdo: O carcinoma hepatocelular (HCC) é uma das neoplasias com maior indice de
mortalidade a nivel mundial. Dentre os fatores de risco para desenvolvimento e progressdo da
doenca estdo os fatores ambientais, ingestdo de &lcool, infec¢des (parasitarias e virais) e
influéncia da carga genética. Existem estudos sobre determinantes genéticas e o risco de HCC
disponiveis na literatura, no entanto, ha limitacGes relacionadas a notoriedade dos valores
significativos encontrados levando a resultados falsos-positivos. Objetivos: Determinar a
notoriedade dos achados significativos, nas metanalises encontradas, por meio da determinacéo
do nivel de probabilidade Bayesiana de achados que possam ser falsos-positivos. Metodologia:
Uma busca sistematica foi realizada para metanalises que trouxessem a associagdo 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 Probabilidade Bayesiana de Falsa Descoberta (BFDP) onde valores
<0,8 foram considerados como notaveis. Como analise complementar foi construida uma rede
proteina-proteina na plataforma STRING 10.5. (versdo 3.3) para avaliar a relagdo de expresséo
entre os polimorfismos que apresentaram notoriedade pelos calculos de BFDP. Resultados: A
busca sistematica resultou em 32 estudos metanaliticos sobre 44 polimorfismos em 34 genes.
O total de 626 valores de BFDP foram calculados onde 95 (15,17%) apresentaram-se como
notaveis (BFDP<0,8) nos genes CCND1, CTLA4, EGF, IL6, IL12A, KIF1B, MDM2, MICA,
miR-499, MTHFR, PNPLA3, STAT4, TM6SF2 e XPD. A rede proteina-proteina evidenciou a
relacdo entre os produtos CTLA4, EGF, STATL, IL-6R e IL-12RB1 como proteinas chave para
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0 risco de HCC. Conclusdes: Esta reavaliacdo sistematica por abordagens Bayesianas
demonstrou que os polimorfismos nos genes CCND1, CTLA4, EGF, IL6, IL12A, KIF1B,
MDM2, MICA, miR-499, MTHFR, PNPLA3, STAT4, TM6SF2 e XPD mostraram-se como
notaveis biomarcadores de susceptibilidade para o desenvolvimento de HCC. Palavras-chave:
Neoplasias Hepaticas; Polimorfismos de Nucleotideo Unico; Fatores de Risco.
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