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ATLAS TUMORAL DA POPULAGAO BRASILEIRA, PRIMEIRO DO TIPO NA AMERICA _
LATINA, PREENCHE LACUNA IMPORTANTE PARA AVANCO DA MEDICINA DE PRECISAQ

Brasil tem a sétima maior populagdo do mun-

do, com 213 milhdes de habitantes. Esse

imenso contingente apresenta a maior diver-
sidade global, resultado de séculos de miscigenacao
entre europeus (sobretudo portugueses), africanos e
indigenas. Sao quase 9 milhdes de variantes gené-
ticas, segundo um estudo da Universidade de Sao
Paulo publicado ano passado na revista Science.

Cartografia
contra o cancer
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As diferencas vao muito além da cor da pele,
dos olhos ou dos cabelos. Existem caracteristicas
predominantes em nossa populacdo, determinantes
para o surgimento de certos tipos de cancer. E esse
conjunto de informacdes que sera reunido no Atlas
Tumoral da Populagdo Brasileira (ATPBR), iniciativa
do INCA, com langamento previsto para junho.

O projeto, que recebeu financiamento de quase
R$ 9 milhdes do Ministério da Saude, preenche uma
lacuna importante para o avanco da medicina de pre-
cisao. O Brasil passara a contar com um banco de
dados moleculares e genéticos sobre diferentes tipos
de cancer. Hoje, ha poucos repositérios semelhantes
no mundo — e quase todos estao concentrados no
Norte Global, com populagbes muito diferentes da
brasileira. O Atlas Tumoral do INCA sera o primeiro da
América Latina.

‘J& acessamos dados de outros bancos, mas
eles sao baseados na populacédo norte-americana
ou europeia. H4 muito pouco sobre a populagdo
brasileira, que é geneticamente miscigenada. E o
cancer tem uma base genética importante. Por isso,
precisamos ter os dados genéticos da nossa popula-
¢ao para, a partir dai, identificar suas necessidades”,
afirma Joao Viola, coordenador de Pesquisa e Inova-
¢ao do Instituto.

O principal banco de dados acessado pelos
pesquisadores do INCA ainda é o The Cancer Geno-
me Atlas (TCGA), dos Estados Unidos. Lancado em
2006, o TCGA realizou o sequenciamento de mais de
20 mil amostras de 33 tipos de cancer, reunidas em
um arquivo com 2,5 milhées de gigabytes. Essas in-
formacdes provocaram uma revolucao na oncologia
mundial, ao possibilitar avancos na medicina perso-
nalizada e a adogao de tratamentos mais assertivos.

“Cientistas do mundo inteiro comecaram a
trabalhar com os dados do TCGA, mas ficou uma
lacuna de representatividade. Até existem alguns in-
dividuos de outros paises no Cancer Genome Atlas,
mas sao minoria. Por isso, inspirados nesse projeto,
decidimos criar uma versao brasileira”, conta Maria-
na Boroni, chefe do laboratério de Bioinformatica e
Biologia Computacional do INCA e cocoordenadora
da pesquisa.

Assim como o TCGA, o ATPBR contera dados
multibmicos — ou seja, de diferentes niveis mole-
culares. Do genoma, constardo informacdes sobre
o DNA, associado a hereditariedade; do transcripto-
ma, dados sobre o RNA, responsavel por traduzir as
informacoes do DNA nas células; e do epigenoma,
informacgdes que permitem avaliar fatores ambientais
associados ao desenvolvimento de tumores.
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Esse conjunto é relevante por ser o cancer uma
doenca multifatorial — pode ter origem tanto genéti-
ca quanto ambiental, consequéncia da exposicao a
fatores carcinogénicos. A plataforma também reunira
dados clinicos dos pacientes, como tipo de tumor, so-
brevida e tratamento. O ATPBR tera atualizagao conti-
nua, administrada por um conselho consultivo, com a
incorporacao de novos dados e pesquisas realizadas
em outras instituicdes do Brasil. Embora seja aberto,
o Atlas vai salvaguardar informacdes sensiveis, se-
guindo a Lei Geral de Protecao de Dados (LGPD).

Com os dados disponiveis, os cientistas pode-
rao identificar, por exemplo, as alteragdes moleculares
mais prevalentes em determinada regido. Viola cita o
caso da “doencga dos tropeiros”, ou sindrome de Li-
-Fraumeni, que sé existe no Brasil — especialmente
na Regido Sul. A sindrome decorre de uma mutacao
na proteina TP53, que torna seu portador muito mais
suscetivel a determinados tipos de cancer.

“E uma mutacéo que favorece o surgimento de
tumores de mama e sarcoma, entre outros. Ela se ori-
ginou em uma familia especifica: um tropeiro do sécu-
lo XIX que viajava muito e teve descendentes em va-
rias cidades do Parand, disseminando essa mutacao.
O Atlas podera identificar situacdes semelhantes”,
explica o coordenador de Pesquisa.
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Processamento
e integragio

Os dados passam por pipelines
padronizados de bioinformatica

e sao integrados a um portal
interativo para exploragao e
visualiza¢do de dados oncolégicos.

Fonte: Liliane Conteville, pesquisadora do INCA
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Os primeiros dados disponiveis no ATPBR serao
de tumores ginecolégicos: canceres de ovario, en-
dométrio e colo do Utero. Pesquisadores do proprio
INCA estao realizando o sequenciamento genético de
200 amostras de cada tipo. A andlise permitira avaliar
as caracteristicas moleculares dos tumores e correla-
ciona-las a dados como etnia, cor da pele, habitos e
fatores socioeconémicos e geograficos.

Posteriormente, serao incluidos dados sobre
tumores de mama, pediatricos — especialmente
leucemia — e de préstata. O cancer de mama é o
mais incidente entre mulheres, representando cerca
de 30% dos casos. Entre os homens, destaca-se o
de proéstata, também com cerca de 30%. As informa-
coes do Atlas vao possibilitar a adogao de tratamen-
tos mais precisos.

“Veja o caso do cancer de ovario, o tumor gi-
necolégico mais letal, embora seja o sétimo em inci-
déncia. Aqui no INCA, tratamos as pacientes de forma
semelhante, com quimioterapia a base de platina e
taxanos. Algumas respondem bem, outras ndo. S6
conseguimos entender essa resposta ao analisar as
caracteristicas moleculares dos tumores. E isso que
o estudo permite: identificar mutacdes associadas ao
prognadstico e, com isso, pensar em novas formas de
tratamento”, explica Mariana.

O Atlas também incorporard dados do proje-
to Genoma Cancer Brasileiro, uma das vertentes
do Programa Genomas Brasil. O Genoma Cancer
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Regides
do Brasil

vem realizando o sequenciamento genético de pa-
cientes com diferentes tipos de tumores, como de
mama e prostata, para identificar alteracoes espe-
cificas na populagao brasileira, como no caso da
Sindrome de Li-Fraumeni.

Esse conjunto de informacdes sera relevante
para prevencao e tratamento. Ao identificar mutacdes
genéticas associadas a tumores em determinado
grupo populacional, sera possivel rastrear individuos
com maior risco, eliminar eventuais agentes causado-
res — quando possivel —, fazer o diagndstico precoce
e orientar intervencdes mais eficazes.

Para o coordenador-geral de acdes estratégi-
cas em pesquisa do Ministério da Saude, Evandro
de Oliveira Lupatini, o Atlas Tumoral deve contribuir
de forma significativa para aprimorar o atendimento
no Sistema Unico de Saude (SUS). No futuro, deci-
soes sobre incorporagao de tecnologias e novos tra-
tamentos poderao considerar diferencas regionais,
permitindo melhor uso dos recursos e intervengoes
mais efetivas.

“O Atlas pode contribuir para que o SUS ofereca
um atendimento mais preciso nas diferentes localida-
des, aproximando-se de um modelo de cuidado mais
personalizado e territorializado. A partir dessas infor-
magoes, sera possivel identificar biomarcadores mais
adequados para diagndstico, prognéstico e escolha
de tratamentos, considerando variagcOes regionais e
populacionais”, afirma Lupatini. &




