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INTRODUÇÃO

ESTUDO DA ASSOCIAÇÃO DO POLIMORFISMO ARG72PRO DO GENE TP53 COM O 

DESENVOLVIMENTO DE CÂNCER DE COLO DE ÚTERO EM MULHERES DO SUL DO BRASIL

O câncer cervical (CC) é uma das malignidades ginecológicas mais

comuns em mulheres no mundo. A infecção pelo papilomavírus humano

(HPV) é o principal fator de risco para o desenvolvimento do CC. No

entanto, a infecção persistente por um tipo de HPV oncológico, foi

estabelecida como uma condição necessária, mas não suficiente para

induzir o desenvolvimento do CC, o que sugere que outros fatores, como

ambientais e genéticos podem estar associados à suscetibilidade de

desenvolver este tipo de câncer. Porém, a contribuição dos fatores

genéticos ainda não está bem estabelecida. Nos últimos anos diversos

polimorfismos de nucleotídeo único (SNP) no gene TP53 têm sido

associados à progressão para CC, pois modificam a síntese e

conformação da proteína p53 (supressora tumoral), em especial o

polimorfismo Arg72Pro.

OBJETIVO

O presente estudo teve como objetivo investigar a associação do SNP

Arg72Pro do gene TP53 com o desenvolvimento do câncer cervical em

uma amostra de mulheres no sul do Brasil.

RESULTADOS E DISCUSSÃO

As frequências alélicas e genotípicas do polimorfismo Arg72Pro estão

descritas na tabela 1. O alelo Arg (G) foi o mais frequente, tanto no grupo

de casos (70,3%) quanto no grupo controle (68,7%), sem apresentar

diferença significativa (p=0,695). As frequências genotípicas também não

mostraram diferenças significativas entres os grupos (p=0,913). As

frequências genotípicas observadas estavam em equilíbrio de Hardy-

Weinberg no grupo dos casos, mas não no grupo controle.

O gene supressor tumoral TP53 está relacionado a inúmeros processos

carcinogênicos no organismo humano. Mutações e polimorfismos no

TP53 podem ocasionar a inativação de funções normais da proteína p53,

levando a um descontrole da proliferação celular. O SNP rs1042522 no

gene TP53 é amplamente estudado, contudo os resultados encontrados

são conflitantes. Piña-Sánchez et al. (2011) sugerem que infecções

persistentes pelo HPV tipo 16 ou 18 podem ser relacionadas com o

genótipo Arg/Arg em pacientes com CC. Porém, Koshiol et al. (2009)

descreveram que o alelo Pro foi associado com maior risco de lesão

cervical e persistência de HPV em mulheres da Costa Rica. No Brasil, os

poucos estudos realizados também são contraditórios. Ferreira da Silva

et al. (2010) demonstraram que o genótipo Arg/Pro apresenta maior risco

para o desenvolvimento de lesões escamosas intraepiteliais graves e CC

do que o genótipo Pro/Pro. No estudo de Fernandes et al. (2008) não foi

observada diferença estatisticamente significativa na frequência dos

genótipos entre mulheres com e sem CC.

COLETA DE AMOSTRAS: 

SUABES CERVICAIS

E/OU ORAIS

POLIMORFISMO 

ARG72PRO

SNP rs1042522 

CÓDON 72 NO ÉXON 4

TROCA DE UMA ÚNICA BASE 

GUANINA (G) CITOSINA (C)

ARGININA         PROLINA

METODOLOGIA

O estudo de caso-controle foi conduzido com mulheres do sul do Brasil,

incluindo 96 casos do Centro de Assistência de Alta Complexidade em

Oncologia de Ijuí-RS entre 2012 e 2014. O grupo controle foi composto

por 224 mulheres de dois estudos transversais anteriores, sendo 67

positivas e 157 negativas para a infecção por HPV. Este estudo foi

aprovado pelo Comitê de Ética da Universidade de Cruz Alta (nº

0093.0.417.000-11).

As amostras foram coletadas a partir de esfregaço da mucosa bucal

(grupo caso) ou do colo do útero (grupo controle).O DNA foi extraído

como descrito por Coser et al. (2013) e posteriormente amplificado por

reação em cadeia da polimerase (PCR) (Fan et al., 2000). O SNP

rs1042522 foi avaliado por digestão do fragmento amplificado com

enzima de restrição BstUI de acordo com as especificações do fabricante

(Thermo Fisher Scientific, Dreieich, Alemanha) e sua análise foi feita por

eletroforese em gel de poliacrilamida 10% corado com nitrato de prata.

EXTRAÇÃO DO DNA AMPLIFICAÇÃO

DIGESTÃO ENZIMÁTICAELETROFORESE EM GEL DE POLIACRILAMIDA 10%, 

CASOS

(n=96)

CONTROLES 

(N= 224)

AMOSTRA 

TOTAL

p

ALELOS 0,695

ARG 135 (70,3) 308 (68,7) 443 (69,2)

PRO 57 (29,7) 140 (31,3) 197 (30,8)

GENÓTIPOS 0,913

ARG/ARG 51 (53,1) 116 (51,8) 167 (52,2)

ARG/PRO 33 (34,4) 76 (33,9) 109 (34,1)

PRO/PRO 12 (12,5) 32 (14,3) 44 (13,8)

Tabela 1:  Distribuição das frequências alélicas e genotípicas do gene TP53 (rs1042522)

nos grupos caso e controle

CONCLUSÃO

Os resultados do presente estudo não mostram associação entre o SNP

rs1042522 e CC em mulheres do sul do Brasil.
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Figura 1: SNP (rs1042522) com seus alelos Pro (C) e Arg (G) e seus respectivos 

locais de clivagem e os fragmentos formados pela enzima de restrição BstUI


