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RESUMO 

 

 

RODEIRO, Daniela Bouzas. Contribuição do sequenciamento genético de 20 genes na 

análise prognóstica e predição de mortalidade em pacientes com câncer de próstata 

localizado. 2022. 93 f. Dissertação (Mestrado em Ciências Médicas) – Faculdade de Ciências 

Médicas, Universidade do Estado do Rio de Janeiro, Rio de Janeiro, 2022. 

 

O câncer de próstata (CP) é uma doença genética, fenotípica e clinicamente 

heterogênea. Alguns CPs são hormônio-sensíveis, indolentes e localizados enquanto outros 

comportam-se como uma doença agressiva e metastática. Diferenciar precocemente esses 

grupos é fundamental para o planejamento terapêutico do CP. Parte dessa diferenciação 

parece estar associada a susceptibilidade genética. Estudos de associação genômica 

identificaram polimorfismos em vários genes que estão significativamente associados à 

suscetibilidade ao câncer de próstata(5) Faz-se necessário o desenvolvimento de uma 

estratificação mais abrangente, baseada na biologia molecular, que permita identificar 

características genéticas que tenham importância prognóstica no CP, permitindo tomadas de 

decisões mais precisas nos diversos cenários clínicos. Com o avanço da biologia molecular e 

as novas tecnologias de sequenciamento, as pesquisas genéticas envolvendo pacientes com 

CP foram deixando de focar em uma mutação pontual ou num simples gene e passaram a 

mapear grandes regiões do genoma, em uma mesma análise. Há um interesse crescente em 

investigar a utilidade potencial dos polimorfismos genéticos como biomarcadores 

diagnósticos e prognósticos para o CP. O objetivo desta pesquisa é identificar e correlacionar 

variantes genômicas como possíveis preditores de prognóstico do câncer de próstata, por meio 

de estudo de coorte observacional retrospectivo longitudinal que, a partir da revisão de 

prontuário de 64 pacientes submetidos a prosta+tectomia entre 2016  e 2018 e que tiveram 

sangue e material tumoral previamente submetidos a sequenciamento genético de nova 

geração (SGN) para identificação de mutações somáticas e germinativas  em 20 genes ja 

reconhecidos e de interesse na patologia  do CP: AR; KLF6; PTEN; ZBTB16; CDKN1B; 

BRCA2; CDH1; BRCA1; SPOP; TP53; TMPRSS2; CHEK2; PIK3CA; COX6C; MYC; 

NDRG1; AGO2; PTK2; NKX3-1; PAG-1. Os pacientes foram divididos em grupos de acordo 

com desfecho óbito doença específico. O presente estudo adquire importância ao corroborar o 

papel do SNG na análise prognóstica do CP, correlacionando variantes genéticas especificas a 

mortalidade e recidiva bioquímica, evidenciando uma possível assinatura genética diferente 

em brasileiros ao apontar para genes menos estudados no CP como o PAG1 e CDH1 

 

Palavras-chave: Câncer de próstata. Adenocarcinoma prostático. Sequenciamento de nova 

geração. BRCA1. CHEK2. 



 

 

ABSTRACT 

 

 

RODEIRO, Daniela Bouzas. Contribution of the genetic sequencing of 20 genes in the 

prognostic analysis and prediction of mortality in patients with localized prostate 

cancer.  2022. 93 f. Dissertação (Mestrado em Ciências Médicas) – Faculdade de Ciências 

Médicas, Universidade do Estado do Rio de Janeiro, Rio de Janeiro, 2022. 

 

Prostate cancer is a genetic, phenotypic, and clinically heterogeneous disease. Some 

PCs are hormone-sensitive, indolent, and localized, while others behave like an aggressive 

and metastatic disease. Early differentiation between these groups is essential for the 

therapeutic planning of PC. Part of this differentiation seems to be associated with genetic 

susceptibility. Genomic association studies have identified polymorphisms in several genes 

that are significantly associated with susceptibility to prostate cancer It is necessary to 

develop a more comprehensive stratification, based on molecular biology, that allows 

identifying genetic characteristics that have prognostic importance in PC, allowing more 

accurate decision-making in different clinical scenarios. With the advancement of molecular 

biology and new sequencing technologies, genetic research involving patients with CP was no 

longer focusing on a point mutation or a single gene and began to map large regions of the 

genome, in the same analysis. There is growing interest in investigating the potential use of 

genetic polymorphisms as diagnostic and prognostic biomarkers for CP. To identify and 

correlate genomic variants as possible predictors of prostate cancer prognosis. Retrospective 

longitudinal observational cohort study that, based on a review of the medical records of 64 

patients who underwent prostatectomy between 2016 and 2018 and who had blood and tumor 

material previously submitted to next-generation genetic sequencing (SGN) for identification 

of somatic and germline mutations in 20 genes already recognized and of interest in the 

pathology of PC: AR; KLF6; PTEN; ZBTB16; CDKN1B; BRCA2; CDH1; BRCA1; SPOP; 

TP53; TMPRSS2; CHEK2; PIK3CA; COX6C; MYC; NDRG1; AGO2; PTK2; NKX3-1; 

PAG-1. Patients will be divided into groups according to the clinical outcome (disease-

specific death X non-death). The present study is important as it corroborates the role of SNG 

in the prognostic analysis of PC, correlating specific genetic variants with mortality and 

biochemical recurrence, showing a possible different genetic signature in Brazilians when 

pointing to genes less studied in PC such as PAG1 and CDH. 

 

Keywords: Prostate cancer. Prostatic adenocarcinoma. Next generation sequencing. BRCA1. 

CHEK2. 
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INTRODUÇÃO 

 

 

O câncer de próstata (CP) é a segunda neoplasia mais incidente em homens no 

mundo(1). No Brasil, ele perde apenas para o câncer de pele não melanoma, o que significa 

dizer que em média 1 em cada 8 homens irá desenvolver a doença em algum momento da 

vida(2).  Graças ao screening, ao manejo agressivo da doença primária e novas estratégias 

terapêuticas, observou-se, nos últimos anos, queda na taxa de letalidade(2),  e hoje o CP conta 

com alta taxa de sobrevida em 5 anos, ainda assim um em cada 41 homens irá morrer em 

decorrência da doença, que configura como a maior causa de óbitos por câncer nessa 

população(3).  

Isso porque a despeito desses avanços, a abordagem terapêutica da doença primária é 

outro ponto delicado. Trata-se de uma doença genética, fenotípica e clinicamente heterogênea. 

Alguns cânceres de próstata são hormônio-sensíveis, indolentes e localizados enquanto outros 

comportam-se como uma doença agressiva e metastática(4). Assim um grupo de pacientes 

progride e recidiva apesar da terapêutica incisiva, enquanto outra parcela é potencialmente 

prejudicada pelo tratamento agressivo (seja remoção cirúrgica da próstata, radioterapia ou 

castração química) e se beneficiariam de vigilância ativa (5) ou de novas tecnologias que 

permitem um tratamento localizado como o ultrassom focalizado de alta intensidade (HIFU). 

Diferenciar precocemente esses grupos é fundamental para o planejamento terapêutico do CP. 

O grau de agressividade é a capacidade da célula de proliferar desordenadamente 

invadindo estruturas adjacentes. A instabilidade genômica, capaz de ocasionar mutações e 

alterações epigenéticas, determina quais mecanismos desencadearão a capacidade neoplásica 

inicial de uma célula. Podendo-se destacar: vias de sinalização que promovem a proliferação 

celular, a evasão da ação de supressores de crescimento celular; resistência à apoptose; 

reprogramação do metabolismo energético; ativação da capacidade de imortalidade 

replicativa; indução de angiogenese e ativação de mecanismos de invasão e metástase.  

Em um estudo multicêntrico internacional (IMPACT) que avaliou pacientes com 

mutações germinativas no BRCA1 e BRCA2, aqueles que apresentaram alterações no 

BRCA2 foram diagnosticados com CP em idades mais jovens (média de 61 anos) e tiveram 

maior chance de apresentar doença clinicamente significativa(6). Além disso, pacientes 

carreadores de mutações no BRCA2 tornam-se resistentes à terapia de supressão androgênica 

(TSA) mais rápido que os não carreadores (média de 13,2 meses contra 29 meses)(4). Outras 

alterações genéticas como a perda de função em genes ligados a adesão celular (CDH1 e 
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PTK2)(7) e alterações em genes do metabolismo energético como o COX6C (8), apesar de 

menos estudadas,  podem estar relacionadas a agressividade e maior propensão a metástases. 

Visto que a próstata é um órgão que sofre ação direta dos hormônios sexuais 

masculinos, o gene que codifica o receptor androgênico (RA) é também um dos mais 

estudados devido ao seu papel fundamental como fator de transcrição(9). É um dos principais 

genes no desenvolvimento do CP e sua amplificação está presente em mais de 50% dos casos 

de câncer de próstata resistente a castração (CPRC)(4). Isso porque em uma resposta 

adaptativa a TSA, a amplificação do RA, sensibiliza as células neoplásicas a baixas 

concentrações de hormônio, promovendo sobrevivência e crescimento celular. Junto a ele, os 

genes SPOP, NKX3.1 e ZBTB16 também estão incluídos, executando papéis importantes na 

via de sinalização androgênica(10). 

Polimorfismos genéticos relacionados ao CP também são encontrados na via de 

sinalização PI3K, através dos genes AGO2, PTEN e PIK3CA(11). A perda do PTEN em mais 

de 65% das células está relacionada a uma menor sobrevida livre de recorrência bioquímica, 

identificando um grupo de CP primário agressivo(4). 

Por fim outra importante parcela de genes investigados em pacientes com CP são 

aqueles que atuam como fator de transcrição gênica, podendo viabilizar diversos eventos 

celulares como por exemplo, alteração no ciclo celular (CDKN1B, CHEK2, MYC e 

PAG1)(12), no reparo celular (BRCA1 e BRCA2)(13); a família Kruppel de proteínas dedo de 

zinco, por meio dos polimorfismos no gene KLF6(14); ou ainda atuar em múltiplos eventos 

como o TP53(15). Por exemplo, pacientes com mutação no TP53 normalmente apresentam 

menor sobrevida livre de doença e desenvolvimento mais rápido de CPRC. 

Com o avanço da biologia molecular e as novas tecnologias de sequenciamento, as 

pesquisas genéticas envolvendo pacientes com CP foram deixando de focar numa mutação 

pontual ou num simples gene e passaram a mapear grandes regiões do genoma, 

compreendendo diversos polimorfismos genéticos numa mesma análise. Dados de um estudo 

de meta-análise de 2018 que abrangeu sequenciamento genômico de 143.804 indivíduos 

apontaram para mais de 90 polimorfismos de nucleosídeo único (PNU) associados ao CP em 

populações, em sua maioria, europeia ou norte-americana(16). 

Aos poucos uma abordagem única e engessada do CP vai dando lugar a linhas de 

atuação personalizadas e adaptadas ao risco individual(6) conforme variantes de 

susceptibilidade genética vão sendo incorporadas em algoritmos poligênicos preditores de 

risco(17). 
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Dessa forma percebeu-se a necessidade de desenvolver uma análise de risco mais 

abrangente, baseada na biologia molecular, que permita identificar as caracteristicas genéticas 

do tumor e guiar as tomadas de decisão em diversos cenários clínicos. É fundamental 

desenvolver estudos capazes de correlacionar análise genômica e prognóstico clínico na 

população brasileira, caracterizada por sua alta miscigenação e com a perspectiva de 65.840 

novos casos de câncer por ano no triênio 2020-2022(18). 
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1 OBJETIVOS 

 

 

1.1 Objetivo geral 

 

 

Correlacionar ocorrência de variantes genéticas identificadas pelo sequenciamento de 

nova geração de 20 genes de interesse na fisiopatologia do CP com a mortalidade do câncer 

de próstata. 

 

 

1.2 Objetivos específicos  

 

 

Os objetivos específicos são: 

 

a) identificar marcadores genéticos que possam ser usados para 

individualização da abordagem terapêutica de pacientes com CP; 

b) correlacionar variantes genéticas identificadas pelo sequenciamento de 

nova geração com a recidiva bioquímica no câncer de próstata; 

c) avaliar o uso do sequenciamento de nova geração como ferramenta para 

diferenciar o prognóstico clínico no CP; e 

d) contribuir para descrever o perfil de mutações genéticas somáticas e 

germinativas clinicamente significativas em pacientes brasileiros com CP. 
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2 MÉTODOS 

 

 

2.1 Desenho do estudo 

 

 

O presente estudo faz parte de uma linha de pesquisa sobre o CP, de início em 2016, 

tendo sido realizado no Serviço de Urologia do Hospital Universitário Pedro Ernesto 

(HUPE/UERJ) em parceria com o laboratório de Histocompatibilidade e Criopreservação 

(HLA/UERJ)  da Policlínica Piquet Carneiro (PPC/UERJ). 

Trata-se de estudo de coorte observacional retrospectivo longitudinal não controlado 

que visa revisão de prontuário de 64 pacientes submetidos a prostatectomia de 2016 a 2018 e 

que tiveram sangue e material tumoral previamente submetidos a sequenciamento genético de 

nova geração (SGN) para identificação de mutações somáticas e germinativas em 20 genes de 

interesse na patologia do CP: AR; KLF6; PTEN; ZBTB16; CDKN1B; BRCA2; CDH1; 

BRCA1; SPOP; TP53; TMPRSS2; CHEK2; PIK3CA; COX6C; MYC; NDRG1; AGO2; 

PTK2; NKX3-1; PAG-1 

O tamanho amostral consiste de uma amostra de conveniência devido à 

disponibilidade de reagentes a época da realização do SNG. Os pacientes foram 

aleatoriamente selecionados mediante ao diagnóstico de câncer de próstata localizado, 

indicação de prostatectomia total e disponibilidade do material tumoral para análise. 

Através de análise de prontuário e/ou contato telefônico pelo pesquisador foi obtido o 

desfecho óbito doença específico desses pacientes após serem submetidos as estratégias 

terapêuticas e acompanhamento regular no serviço de Urologia do HUPE ou do Serviço de 

Saúde do Homem por um período mínimo de 2 anos. 

Além do desfecho clínico principal foi realizada uma análise secundária quanto a um 

desfecho intermediário determinante na decisão terapêutica pós prostatectomia radical, a 

ocorrência ou não de recidiva/ persistência bioquímica, definida como PSA total > ou = 0,2 

após a retirada da próstata. 

 

 

2.1.1 Critérios de inclusão 

 

 

Foram definidos como critérios de inclusão: 
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a) o paciente deveria pertencer à coorte de atendimento de rotina do Setor de 

Urologia ou do Serviço de Saúde do Homem, possuindo dados clínicos em 

prontuário; 

b) parecer da biópsia ou peça cirúrgica deveria ser positivo para 

adenocarcinoma acinar usual da próstata; 

c) o paciente deveria possuir no mínimo dois anos de acompanhamento no 

Setor de Urologia ou do Serviço de Saúde do Homem após o diagnostico 

de CP, com informações em prontuário que permitam definir o desfecho 

clínico; 

d) o paciente deveria possuir uma amostra tumoral coletada em peça 

cirúrgica em bloco de parafina. 

 

 

2.1.2 Critérios de exclusão 

 

 

Foram definidos como critérios de exclusão: 

 

a) pacientes que após o diagnóstico não seguiram com o acompanhamento no 

Setor de Urologia ou do Serviço de Saúde do Homem; 

b) pacientes que por qualquer razão não possuam informações em 

prontuários;e  

c) pacientes cujas informações em prontuário e/ou contato telefônico não 

permitam definir o status da doença após pelo menos 2 anos da cirurgia de 

prostatectomia. 

 

 

2.1.3 Variáveis do estudo  

 

 

Com base nos dados coletados retrospectivamente em prontuário físico; eletrônico e 

contato telefônico elaborou-se um banco de dados com 64 pacientes atendidos na PPC e no 

HUPE contendo as informações: 
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a) identificação do paciente; 

b) etnia; 

c) data de nascimento; 

d) data da prostatectomia; 

e) data de falecimento (quando houver); 

f) histórico familiar de CP; 

g) valor de PSA no diagnóstico; 

h) idade no diagnóstico; 

i) Escore de Gleason da peça cirúrgico; 

j) data de extração de DNA; 

k)  concentração e pureza de DNA extraído; 

l) data da recidiva bioquímica (quando houver); 

m) localização de metástases (quando houver); 

n) sobrevida livre de doença; e 

o) sobrevida global. 

 

A partir da construção do banco de dados, o cruzamento das informações foi realizado 

com as mutações somáticas e germinativas encontradas nos SGN realizados previamente. 

 

 

2.1.4 Metodologia da análise de dados 

 

 

A análise descritiva apresentou na forma de tabelas os dados observados, expressos 

pelas medidas de tendência central e de dispersão adequadas para dados numéricos e pela 

frequência e porcentagem para dados categóricos.  

A análise inferencial foi composta pelos seguintes métodos: 

 

a) análises bivariada pela Regressão de Poisson e pelo teste exato de Fisher 

na comparação das variáveis genética com o desfecho óbito e recidiva 

bioquímica; 

b) Teste de Mann-Whitney e Regressão de Poisson para dados numéricos na 

análise comparativa do percentual de variantes genéticas por gene com 

óbito e recidiva bioquímica; e 
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c) análise multivarida realizada pela Regressão de Poisson. 

 

A normalidade na distribuição dos dados foi avaliada pelo teste de Shapiro-Wilk e 

análise gráfica dos histogramas. O critério de determinação de significância adotado foi o 

nível de 5%. A análise estatística foi processada pelo software SPSS versão 26. Devido ao 

número muito grande de mutações genéticas com baixa frequência observada foi proposto 

estudar aquelas que apresentaram ocorrência ≥ 5 casos e com perda de informação < 20%, 

totalizando 218 mutações para análise. Para algumas mutações, a Regressão de Poisson não 

processou devido ao número muito reduzido de casos observados na distribuição das quatro 

células que compõem a relação entre mutações genéticas (presença e ausência) e desfecho 

(sim e não). 

Na análise multivariada foi utilizada a Regressão de Poisson para identificar as 

mutações genéticas que explicam ou predizem os desfechos óbito e recidiva bioquímica. As 

variantes consideradas na multivariada foram as que apresentaram nível descritivo (p valor) 

do teste exato de Fisher ou do teste de Mann-Whitney p ≤ 0,10. O processo de seleção foi o 

de avançar passo a passo (stepwise forward).   
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3 RESULTADOS  

 

 

Inicialmente, foram incluídos 64 pacientes no estudo, mas houve falha na leitura do 

material genético para sequenciamento em 3 deles e outros 3 pacientes foram excluídos por 

falta de informação em prontuário, impedindo correta avaliação do desfecho primário. Por 

fim, ocorreu 1 óbito por outras causas, totalizando 57 pacientes analisados, cuja análise 

descritiva está apresentada na Tabela 1. Já o ANEXO A apresenta uma análise descritiva das 

1002 mutações encontradas nessa população. 

 

Tabela 1- Análise descritiva das variáveis clínicas segundo óbito doença específico 

Variável óbito   vivo   

Idade (anos) 66,1 ± 8,1  64,0 ± 5,2  

PSA 21,5  (13 - 57)  8,6  (7 - 22)  

GLEASON 8  (7 - 9)  7  (6 - 9)  

Histórico familiar       

sim 3  (37,5%)  8  (30,8%)  

não 5  (62,5%)  18  (69,2%)  

Raça       

Branco 7  (46,6%)  21  (50,0%)  

Pardo 6  (40,0%)  8  (16,6%)  

Negro 2  (13,3%)  13  (30,9%)   

Nota: Os dados númericos foram expressos pela mediana e intervalo interquartílico (Q1 - 

Q3) e os dados categóricos pela frequência (n) e porcentagem (%). 

Fonte: A autora, 2022. 

 

Para identificar de forma individual as mutações que estão relacionados com o óbito e 

recidiva bioquímica foi realizada uma análise univariada (ou bivariada). Os ANEXOS B e C 

fornecem a frequência (n) e a porcentagem (%) das 218 mutações segundo os desfechos óbito 

e recidiva bioquímica. 

As Tabelas 2 e 3 fornecem o resultado da regressão multivariada dos preditores 

independentes significativos para o óbito e recidiva bioquímica, respectivamente. Os 

parâmetros utilizados foram: coeficiente, risco relativo (RR), intervalo de confiança do RR 

(IC 95%)  e nível descritivo (p valor).  
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Tabela 2- Regressão de Poisson para o óbito 

 
Nota: O risco relativo (RR) e o respectivo intervalo de confiança de 95% (IC 95%). 

Fonte: A autora, 2022. 

 

Segundo a Regressão de Poisson, observou-se que as mutações  

chr22_29130458_SNV_T_C (p = 0,019; RR = 2,63), chr8_81882850_SNV_A_G (p = 

0,014; RR = 0,21) e chr16_68867456_SNV_C_T (p = 0,001; RR = 3,67) foram preditores 

independentes para óbito, sendo o segundo fator de proteção. As demais mutações não 

apresentaram contribuição significativa, ao nível de 5%, na presença dos selecionados.  

 

Tabela 3 – Regressão de Poisson para a recidiva bioquímica 

 
Nota: O risco relativo (RR) e o respectivo intervalo de confiança de 95% (IC 95%). 

Fonte: A autora, 2022. 

 

Já para recidiva bioquímica segundo a Regressão de Poisson, observou-se que as 

mutações chr8_134250255_SNV_T_A (p = 0,016; RR = 0,64) e chr8_81883905_SNV_T_C 

(p = 0,032; RR = 0,71) foram preditores independentes, sendo os dois fatores de proteção. As 

demais não apresentaram contribuição significativa, ao nível de 5%, na presença dos 

selecionados.  

Uma segunda análise estatística foi realizada agrupando as mutações encontradas em 

cada um dos 20 genes e comparando com ambos os desfechos clínicos estudados. As Tabelas 

4 e 5 fornecem a análise estatística descritiva e inferencial da porcentagem de variantes 

genéticas em cada um dos 20 genes segundo o desfecho óbito e recidiva bioquímica 

respectivamente. 
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Tabela 4 – Percentagem de variantes nos 20 genes segundo desfecho: óbito 
% de variantes 

segundo 
GENE 

óbito   vivo   p valor a 
  

p valor b RR IC 95% 
mediana IIQ   mediana IIQ     

KFL6 10,8 6,8 - 14,3 
 

10,1 7,7 - 12,7 
 

0,98 
 

0,91 1,01 0,89 - 1,14 

PTEN 8,5 6,1 - 12,1 
 

7,7 5,9 - 9,9 
 

0,37 
 

0,47 1,03 0,94 - 1,13 

ZBTB16 6,7 0,0 - 7,7 
 

0 0,0 - 6,9 
 

0,66 
 

0,92 1,00 0,94 - 1,08 

CDKN1B 11,8 11,8 - 18,8 
 

12,4 8,7 - 18,7 
 

0,80 
 

0,72 0,99 0,94 - 1,04 

BRCA2 15,4 13,4 - 19,1 
 

14,9 13,4 - 16,8 
 

0,33 
 

0,17 1,09 0,96 - 1,22 

CDH1 13,2 9,8 - 23,8 
 

9,8 7,3 - 12,5 
 

0,016 
 

0,001 1,09 1,03 - 1,14 

BRCA1 21,8 4,4 - 30,9 
 

10,9 6,9 - 28,5 
 

0,30 
 

0,26 1,02 0,98 - 1,07 

SPOP 8,3 6,9 - 10,3 
 

11,1 8,1 - 13,9 
 

0,050 
 

0,048 0,90 0,81 - 0,99 

TP53 9,5 6,3 - 11,9 
 

8,3 7,1 - 11,9 
 

0,51 
 

0,61 1,03 0,92 - 1,16 

TMPRSS2 20,0 16,4 - 21,8 
 

17,4 15,7 - 21,2 
 

0,23 
 

0,35 1,04 0,96 - 1,12 

CHEK2 14,3 7,1 - 14,3 
 

7,1 7,1 - 14,3 
 

0,66 
 

0,91 1,00 0,95 - 1,05 

PIK3CA 19,2 15,4 - 26,9 
 

30,8 19,2 - 34,6 
 

0,010 
 

0,004 0,96 0,93 - 0,99 

COX6C 18,2 9,1 - 27,3 
 

18,2 9,1 - 27,3 
 

0,75 
 

0,77 0,95 0,65 - 1,38 

MYC 4,0 0,0 - 8,0 
 

4,0 0,0 - 8,0 
 

0,73 
 

0,16 1,04 0,70 - 1,71 

NDRG1 13,6 11,9 - 17,0 
 

13,6 11,9 - 17,0 
 

0,85 
 

0,72 0,98 0,90 - 1,08 

AGO 16,4 14,6 - 18,2 
 

16,4 14,3 - 19,6 
 

0,97 
 

0,76 0,99 0,90 - 1,08 

PTK2 18,8 15,6 - 23,3 
 

21,9 15,6 - 25,0 
 

0,33 
 

0,32 0,96 0,90 - 1,03 

NKX3-1 13,2 12,0 - 18,2 
 

15,4 10,3 - 18,0 
 

0,66 
 

0,92 1,00 0,92 - 1,08 

PAG1 14,6 6,6 - 18,7 
 

17,8 13,2 - 23,7 
 

0,065 
 

0,055 0,94 0,88 - 1,00 

AR 8,3 6,1 - 9,8   5,8 3,4 - 7,8 
 

0,007   0,003 1,32 1,10 - 1,59 

Legenda: Teste de Mann-Whitney (a); Regressão de Poisson individual (b); risco relativo (RR) e intervalo de confiança de 95% para 

RR ( IC 95%). 

Nota: Os dados foram expressos pela mediana e intervalo interquartílico (Q1 - Q3).  

Fonte: A autora, 2022. 
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Tabela 5 – Percentagem de variantes nos 20 genes segundo desfecho: recidiva bioquímica 
% de 

variantes  
segundo 

GENE 

c/ recidiva   s/ recidiva   
p valor a 

  

p valor b RR IC 95% 
mediana IIQ   mediana IIQ 

  
  

KFL6 10,5 7,7 - 13,5 
 

10,1 7,7 - 13,2 
 

0,89 
 

0,85 0,99 0,94 - 1,05 

PTEN 8,5 6,1 - 11,0 
 

7,4 5,2 - 9,8 
 

0,28 
 

0,17 1,02 0,99 - 1,06 

ZBTB16 0 0,0 - 6,7 
 

0 0,0 - 7,7 
 

0,85 
 

0,95 1,00 0,97 - 1,04 

CDKN1B 13,0 11,8 - 20,2 
 

11,8 6,6 - 17,7 
 

0,43 
 

0,76 1,00 0,98 - 1,03 

BRCA2 15,9 13,4 - 17,9 
 

14,8 13,3 - 16,4 
 

0,29 
 

0,34 1,03 0,97 - 1,09 

CDH1 9,8 7,4 - 18,8 
 

9,8 7,5 - 12,4 
 

0,53 
 

0,085 1,02 1,00 - 1,04 

BRCA1 18,2 7,3 - 29,1 
 

10,0 5,5 - 23,6 
 

0,13 
 

0,11 1,01 1,00 - 1,03 

SPOP 9,8 7,3 - 12,5 
 

11,1 7,6 - 13,9 
 

0,36 
 

0,46 0,98 0,92 - 1,04 

TP53 8,3 7,1 - 11,9 
 

9,5 6,5 - 11,9 
 

0,91 
 

0,99 1,00 0,95 - 1,05 

TMPRSS2 18,2 16,4 - 21,8 
 

17,3 14,6 - 20,8 
 

0,23 
 

0,029 1,03 1,01 - 1,06 

CHEK2 14,3 7,1 - 14,3 
 

7,1 1,8 - 14,3 
 

0,023 
 

0,094 1,02 0,99 - 1,05 

PIK3CA 19,2 17,3 - 34,0 
 

30,8 20,0 - 34,6 
 

0,13 
 

0,024 0,98 0,97 - 0,99 

COX6C 18,2 9,1 - 27,3 
 

27,3 9,5 - 27,3 
 

0,23 
 

0,26 1,00 0,63 - 1,14 

MYC 4,0 0,0 - 8,3 
 

4,0 0,0 - 8,0 
 

0,99 
 

0,97 1,00 0,65 - 1,55 

NDRG1 13,6 11,9 - 15,3 
 

13,6 12,0 - 19,5 
 

0,41 
 

0,18 0,97 0,94 - 1,01 

AGO 16,4 14,4 - 19,1 
 

16,2 14,4 - 19,2 
 

0,83 
 

0,86 1,00 0,96 - 1,05 

PTK2 18,8 15,6 - 22,6 
 

24,0 16,4 - 25,0 
 

0,069 
 

0,070 0,97 0,94 - 1,00 

NKX3-1 14,3 12,0 - 18,3 
 

13,4 10,1 - 17,5 
 

0,33 
 

0,51 1,01 0,97 - 1,05 

PAG1 15,8 13,2 - 19,7 
 

21,2 13,2 - 29,9 
 

0,050 
 

0,027 0,97 0,94 - 0,99 

AR 6,8 3,8 - 8,3   5,8 2,6 - 7,8 
 

0,16   0,14 1,06 0,98 - 1,14 

Legenda: Teste de Mann-Whitney (a); Regressão de Poisson individual (b); Risco Relativo (RR) e intervalo de confiança de 95% 

para RR (IC 95%) 

Nota: Os dados foram expressos pela mediana e intervalo interquartílico (Q1 - Q3). 

Fonte: A autora, 2022. 
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As Tabelas 6 e 7 apresentam respectivamente o resultado da regressão multivariada 

dos preditores independentes significativos para o óbito e recidiva bioquímica na análise por 

gene. 

 

Tabela 6 - Regressão de Poisson para o óbito 

 
Legenda: Risco Relativo (RR) e Respectivo Intervalo de Confiança de 95% (IC 95%). 

Fonte: A autora, 2022. 

 

 

Tabela 7 – Regressão de Poisson para a recidiva bioquímica 

 
Legenda: Risco Relativo (RR) e Respectivo Intervalo de Confiança de 95% (IC 95%). 

Fonte: A autora, 2022. 
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4 DISCUSSÃO 

 

 

Cerca de 58% dos casos de câncer de próstata tem características hereditárias, mais 

que qualquer outra neoplasia comum(19).  Parentes de primeiro grau de homens com CP têm o 

dobro de risco para o desenvolvimento da doença comparando-se a homens da população 

geral(20) e caso este parente tenha sido diagnosticado com menos de 60 anos, o risco é quatro 

vezes maior(21). No presente estudo mais de 90% das variantes genéticas analisadas que se 

correlacionaram com o desfecho óbito são mutações germinativas, o que corrobora o peso da 

hereditariedade no CP e reforça o sequenciamento genético como uma ferramenta que pode 

ser utilizada precocemente na história natural da doença.  

Outro ponto importante é a distribuição dessas variantes estatisticamente 

significativas. Elas aparecem agrupadas em determinados genes como BRCA1; CDH1; 

PAG1; KLF6 e PK13CA. Além disso, para um mesmo gene o perfil de mutações quanto à 

contribuição clínica é semelhante. No BRCA1, por exemplo, das 12 mutações genéticas 

estatisticamente correlacionadas com o desfecho óbito, apenas 2 apresentam caráter protetor 

contra 10 que demonstram risco aumentado de óbito por CP, de forma inversa no PAG1 83% 

são mutações genéticas de perfil protetor. O mesmo comportamento se repete em genes como 

KLF6 com perfil mutagênico unicamente protetor e o CDH1 com variantes significativas 

apenas para aumento de risco. Esses achados parecem indicar papéis específicos dos 

diferentes genes na história natural do CP, reforçando o caráter poligênico da doença e a ideia 

de um painel genético preditor de desfecho no CP. 

A maioria das mutações germinativas associadas ao CP ocorrem em genes de 

reparação de DNA(22), o que pode explicar a concentração maior de variantes 

significativamente correlacionadas com o ODE no gene BRCA1. Segundo a literatura, a 

prevalência de mutações em genes de reparo de DNA é maior no câncer metastático do que na 

doença primária (33% contra 11%), estando portanto associadas a agressividade do tumor(3). 

Da mesma forma não encontramos mutações significativamente relacionadas ao óbito no 

BRCA2, outro importante gene de reparo do DNA, cujas variantes patogênicas já foram 

apontadas como indicador prognóstico independente para maior risco de progressão do CP e 

metástase a distância.(3) 

Esse fato pode ser explicado estatisticamente pelo pequeno tamanho amostral do 

estudo, tendo em vista a análise de variáveis de baixa frequência. No entanto, homens afro-

americanos parecem apresentar mutações menos frequentes nos genes de reparação do 
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DNA(22), o que corrobora a etnicidade como fator de risco importante para o CP. Da mesma 

forma na base de dados ClinVar da NBCI(23) as variantes do BRCA2 sequenciadas nesse 

estudo aparecem conflitantes quanto ao cárater benigno ou de risco no câncer de mama. 

Quando utilizamos a mesma base de dados para as variantes genéticas encontradas no 

BRCA1 mais uma vez o câncer de mama aparece como patologia mais associada, no entanto 

há uma concordância na literatura do perfil benigno dessas alterações na neoplasia de mama. 

Vale ressaltar, conforme já relatado, no contexto da neoplasia de próstata tais mutações se 

mostraram promotoras de risco. Esse cenário se extrapolado para o CP pode explicar o menor 

impacto estatístico das variantes do BRCA2  e aponta para uma possível assinatura genética 

diferente em populações miscigenadas como a brasileira.  

Ao mesmo tempo a variante chr22_29130458_SNV_T_C, preditora independente de 

óbito na análise multivariada está presente no gene CHEK2, que também possui um 

importante papel nas vias de reparo do DNA e já é reconhecido como definidor de 

susceptibilidade para várias neoplasias. No CP variantes patogênicas do CHEK2 já foram 

apontadas como potenciais indicadores de prognóstico independente para maior risco de 

progressão da doença e metástase a distância(3). Essa mutação em especial foi estudada no 

câncer de mama familiar e na síndrome de predisposição hereditária ao câncer, onde parece 

ser protetora(23), e no Linfoma não Hodking, porém, neste último, sem significância 

estatística(24).  

A variante genética chr16_68867456_SNV_C_T presente no gene CDH1 também 

mostrou-se preditora independente de ODE na análise multivariada. Não há descrição na 

literatura dessa mutação no contexto do CP. Porém, ela foi analisada juntamente a outras 

mutações em um estudo caso-controle com neoplasias de múltiplas etiologias na população do 

norte da China e mostrou-se protetora para o desenvolvimento de adenocarcinoma gástrico, 

câncer de pulmão não-pequenas células e câncer do colo do útero(17) . Vale ressaltar que tal 

estudo foi realizado em população asiática no contexto de outras neoplasias, o que pode 

explicar a divergência na significância clínica. Por exemplo, no câncer de mama essa mesma 

mutação falhou em demonstrar correlação com sobrevida, no entanto outra mutação 

semelhante na mesma localização demonstrou piores taxas de sobrevida(25). No CP a perda de 

função de genes ligados a adesão celular como o CDH1, apesar de menos estudadas 

apresentam indício de estar ligadas a agressividade do tumor(7), o que corrobora com o 

possível perfil de risco da mutação chr16_68867456_SNV_C_T quando no contexto do CP. 

Outra variante preditora independente de ODE na análise multivariada foi a  

chr8_81882850_SNV_A_G presente no gene PAG1. Esta, diferente das anteriores, parece ter 
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caráter protetor no câncer de próstata, o que corrobora num possível papel  inibidor do 

PAG1na proliferação e invasão do CP(26). No entanto, essa mutação específica aparenta não 

ter sido previamente estudada em outras neoplasias, uma vez que não há relatos de correlação 

clínica no ClinVar(23) até o momento. Da mesma forma, a variante 

chr8_81883905_SNV_T_C do mesmo gene, que se mostrou protetora para recidiva 

bioquímica também não apresenta relatos prévios nessa base de dados, enquanto a variante 

chr8_134250255_SNV_T_A do gene NDRG1 também preditora independente de proteção da 

recidiva bioquímica  foi encontrada na doença de Charrot Marie Tooth tipo 4D, também como 

fator protetor. 

Quando analisados em conjunto, esses resultados levam a crer que enquanto algumas 

variantes genéticas se destacam como preditoras independentes de risco ou proteção no CP 

parte da significância clínica está no conjunto de variantes que juntas alteram a função do 

gene. Nesse sentido, foi realizada uma análise estatística secundária da nossa amostra levando 

em consideração a percentagem de variantes genéticas em cada gene. Nessa análise 

corroboramos o perfil protetor do gene PAG1 e o perfil de risco do CDH1 já evidenciado na 

análise individual das variantes. Ao mesmo tempo os genes AR e PI3CK surgem como 

preditores independentes de óbito. Mutações pontuais no RA são raras no CP primário mas 

podem aparecer em até 40% do CPRC tratados com anti-androgênicos. Outras alterações 

estruturais no RA como deleções, translocação, duplicações e inversões também são 

encontradas no CPRC porém parecem estar ausentes no câncer de próstata hormômio sensível 

(CPHS)(4).  Corroborando a tendência de risco evidenciada no AR. Junto a ele, o gene SPOP 

também executa papel importante na via de sinalização androgênica(10), estando, por exemplo, 

ligado a degradação de múltiplos substratos, entre eles o RA. Apesar de não ter se mostrado 

preditor independente na análise multivariada ele aparece como significamente estatístico e 

protetor de risco. Na literatura o gen SPOP parece ter uma função supressora de tumor no CP, 

estando suas mutações presentes tanto no CP localizado como no metastático(27). É 

interessante destacar que o mutante SPOP (mt-SPOP) parece se comportar como um subtipo 

específico de neoplasia com várias características particulares. Pacientes com CPRC-

metastático que apresentam mt-SPOP parecem ter melhor sobrevida livre de progressão (35 

versus 13 meses em média) e melhor sobrevida global (média de 97 versus 69 meses) quando 

submetidos a TSA primária.(4) 
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CONCLUSÃO 

 

 

Apesar de suas limitações, principalmente referentes ao pequeno tamanho amostral e 

ao caráter retrospectivo o presente estudo, adquire importância  ao indicar o papel do SNG na 

análise prognóstica do CP, correlacionando variantes genéticas especificas a recidiva 

bioquímica e a mortalidade doença específica do CP localizado. Evidenciamos também uma 

possível assinatura genética diferente em brasileiros ao apontar para genes menos estudados 

no CP como o PAG1 e CDH1, além de destacar a importância do gene CHEK2 e RA. A 

distribuição das variantes genéticas estatisticamente significativas nesse estudo corrobora o 

caráter poligênico do CP, gera diversos questionamentos e aponta um caminho para aprimorar 

o aproveitamento do sequenciamento de nova geração no câncer de próstata.  
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ANEXO A - Análise descritiva das mutações base a base 
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ANEXO B - Distribuição das Mutações segundo desfecho óbito 

 

 

Cromossoma   óbito   vivo   
p valor a 

  
p valor b RR IC 95% 

  n %   n %     

chr10_3818449_Insertion_T_TG 
 

1 6,7 
 

15 35,7 
 

0,028 
  

não processa 

chr10_3818497_SNV_C_T 
 

0 0,0 
 

15 35,7 
 

0,004 
  

não processa 

chr10_3818894_Deletion_CAA_C 
 

5 33,3 
 

11 26,8 
 

0,43 
 

0,49 0,48 0,06 - 3,92 

chr10_3818929_Deletion_AT_A 
 

3 20,0 
 

12 29,3 
 

0,37 
  

não processa 

chr10_3819124_Deletion_CT_C 
 

6 50,0 
 

19 48,7 
 

0,60 
 

0,84 1,20 0,20 - 7,05 

chr10_3819209_SNV_C_T 
 

1 8,3 
 

4 10,3 
 

0,67 
  

não processa 

chr10_3819321_Insertion_T_TA 
 

4 28,6 
 

10 25,0 
 

0,52 
 

0,079 6,43 0,80 - 51,3 

chr10_3819675_SNV_G_A 
 

3 21,4 
 

21 52,5 
 

0,042 
  

não processa 

chr10_3819714_SNV_C_T 
 

4 28,6 
 

11 27,5 
 

0,60 
 

0,079 6,43 0,80 - 51,3 

chr10_3819951_Insertion_A_AAT 
 

2 14,3 
 

3 7,5 
 

0,39 
  

não processa 

chr10_3820113_Insertion_G_GTT 
 

1 7,1 
 

4 10,0 
 

0,61 
  

não processa 

chr10_3820114_SNV_G_T 
 

1 7,1 
 

4 10,0 
 

0,61 
  

não processa 

chr10_3820787_SNV_T_C 
 

4 26,7 
 

12 29,3 
 

0,57 
 

0,079 6,43 0,80 - 51,3 

chr10_3821327_SNV_A_T 
 

4 26,7 
 

9 22,0 
 

0,48 
 

0,53 1,75 0,30 - 10,1 

chr10_3821561_SNV_G_A 
 

4 28,6 
 

11 27,5 
 

0,60 
 

0,079 6,43 0,80 - 51,3 

chr10_89623716_SNV_G_A 
 

4 26,7 
 

10 25,6 
 

0,60 
 

0,90 1,13 0,15 - 8,64 

chr10_89653686_SNV_A_G 
 

9 60,0 
 

27 65,9 
 

0,46 
 

0,39 0,47 0,08 - 2,67 

chr10_89720907_SNV_T_G 
 

9 60,0 
 

29 70,7 
 

0,33 
 

0,26 0,38 0,07 - 2,10 

chr10_89725293_Deletion_CT_C 
 

5 35,7 
 

7 17,5 
 

0,15 
 

0,69 1,50 0,21 - 10,9 
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chr10_89726745_SNV_T_C 
 

6 42,9 
 

11 27,5 
 

0,23 
 

0,39 2,14 0,38 - 12,2 

chr10_89727414_SNV_C_T 
 

0 0,0 
 

5 11,9 
 

0,20 
  

não processa 

chr10_89728633_Deletion_GT_G 
 

12 85,7 
 

25 62,5 
 

0,10 
 

0,14 4,41 0,62 - 31,4 

chr10_89729772_SNV_A_G   2 13,3   5 12,2   0,61   0,67 1,33 0,36 - 4,93 

chr11_114121371_Deletion_GA_G   4 28,6   8 20,0   0,37   0,37 1,67 0,55 - 5,07 

chr12_12870695_SNV_T_C 
 

14 93,3 
 

34 82,9 
 

0,30 
  

não processa 

chr12_12871099_SNV_T_G 
 

9 64,3 
 

24 60,0 
 

0,52 
 

0,39 1,69 0,51 - 5,58 

chr12_12874917_SNV_C_A   7 50,0   25 62,5   0,31   0,30 0,57 0,20 - 1,63 

chr13_32889792_SNV_A_G 
 

4 28,6 
 

16 40,0 
 

0,33 
 

0,28 0,46 0,11 - 1,88 

chr13_32890572_SNV_G_A 
 

5 33,3 
 

16 39,0 
 

0,47 
 

0,85 0,90 0,30 - 2,67 

chr13_32903685_SNV_C_T 
 

6 50,0 
 

13 32,5 
 

0,22 
 

0,23 1,89 0,67 - 5,35 

chr13_32905219_Deletion_AT_A 
 

12 85,7 
 

35 87,5 
 

0,59 
 

0,73 1,40 0,22 - 9,05 

chr13_32906729_SNV_A_C 
 

8 53,3 
 

17 41,5 
 

0,31 
 

0,72 1,21 0,43 - 3,42 

chr13_32907535_Deletion_CT_C 
 

8 57,1 
 

21 52,5 
 

0,51 
 

0,32 1,84 0,55 - 6,10 

chr13_32910328_SNV_T_C 
 

7 50,0 
 

12 30,0 
 

0,15 
 

0,17 2,07 0,73 - 5,82 

chr13_32912299_SNV_T_C 
 

4 28,6 
 

12 29,3 
 

0,62 
 

0,79 0,85 0,26 - 2,77 

chr13_32929232_SNV_A_G 
 

5 33,3 
 

20 48,8 
 

0,24 
 

0,26 0,50 0,15 - 1,66 

chr13_32936646_SNV_T_C 
 

11 78,6 
 

33 82,5 
 

0,51 
 

0,60 1,67 0,25 - 11,1 

chr13_32953388_SNV_T_C 
 

11 78,6 
 

32 80,0 
 

0,59 
 

0,49 1,95 0,29 - 13,2 

chr13_32972884_SNV_A_G 
 

2 14,3 
 

5 12,5 
 

0,59 
 

0,73 0,72 0,11 - 4,65 

chr13_32973439_SNV_A_G   4 28,6   16 40,0   0,33   0,39 0,59 0,18 - 1,96 

chr16_68847443_SNV_G_C 
 

2 13,3 
 

3 7,3 
 

0,41 
 

0,90 1,13 0,19 - 6,69 

chr16_68853103_SNV_C_G 
 

1 7,1 
 

5 12,5 
 

0,51 
 

0,89 0,88 0,14 - 5,52 

chr16_68867456_SNV_C_T 
 

7 46,7 
 

6 14,6 
 

0,018 
 

0,004 4,15 1,56 - 11,0 

chr16_68867611_Insertion_C_CT 
 

7 50,0 
 

7 17,5 
 

0,024 
 

0,017 3,30 1,23 - 8,84 
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chr16_68868522_SNV_T_C   6 42,9   5 12,5   0,024   0,008 3,71 1,40 - 9,81 

chr17_41196408_SNV_G_A 
 

7 50,0 
 

13 32,5 
 

0,20 
 

0,078 2,62 0,90 - 7,68 

chr17_41197274_SNV_C_A 
 

6 42,9 
 

13 32,5 
 

0,35 
 

0,19 1,98 0,71 - 5,49 

chr17_41215825_SNV_C_T 
 

8 53,3 
 

15 36,6 
 

0,21 
 

0,11 2,39 0,82 - 7,03 

chr17_41223094_SNV_T_C 
 

8 57,1 
 

13 32,5 
 

0,096 
 

0,032 3,65 1,11 - 12,0 

chr17_41231516_SNV_C_T 
 

8 57,1 
 

13 32,5 
 

0,096 
 

0,032 3,65 1,11 - 12,0 

chr17_41234470_SNV_A_G 
 

8 57,1 
 

14 35,0 
 

0,13 
 

0,047 3,33 1,01 - 11,0 

chr17_41244000_SNV_T_C 
 

9 60,0 
 

15 36,6 
 

0,10 
 

0,047 3,33 1,01 - 11,0 

chr17_41244435_SNV_T_C 
 

8 57,1 
 

14 35,0 
 

0,13 
 

0,047 3,33 1,01 - 11,0 

chr17_41244936_SNV_G_A 
 

12 80,0 
 

33 80,5 
 

0,62 
 

0,72 1,29 0,33 - 5,02 

chr17_41245237_SNV_A_G 
 

8 57,1 
 

13 32,5 
 

0,096 
 

0,032 3,65 1,11 - 12,0 

chr17_41245466_SNV_G_A 
 

8 57,1 
 

13 32,5 
 

0,096 
 

0,032 3,65 1,11 - 12,0 

chr17_41245577_SNV_T_C 
 

2 13,3 
 

3 7,1 
 

0,40 
 

0,98 1,03 0,17 - 6,08 

chr17_41251931_SNV_G_A 
 

0 0,0 
 

11 26,8 
 

0,021 
  

não processa 

chr17_41256056_SNV_C_A 
 

0 0,0 
 

5 12,8 
 

0,25 
  

não processa 

chr17_41256074_Deletion_CA_C 
 

2 16,7 
 

13 33,3 
 

0,23 
 

0,24 0,31 0,04 - 2,15 

chr17_41256075_Deletion_AA...AG_A 
 

8 66,7 
 

13 33,3 
 

0,044 
 

0,032 3,65 1,11 - 12,0 

chr17_41256088_SNV_A_G 
 

5 41,7 
 

29 74,4 
 

0,042 
 

0,021 0,29 0,10 - 0,83 

chr17_41256100_Deletion_AAAG_A 
 

8 66,7 
 

13 33,3 
 

0,044 
 

0,032 3,65 1,11 - 12,0 

chr17_41276247_SNV_A_G 
 

9 64,3 
 

14 35,0 
 

0,050 
 

0,047 3,33 1,01 - 11,0 

chr17_41277187_SNV_G_C 
 

11 78,6 
 

31 77,5 
 

0,63 
 

0,72 1,29 0,33 - 5,02 

chr17_47676672_Deletion_CA_C 
 

5 35,7 
 

11 27,5 
 

0,40 
 

0,89 0,92 0,29 - 2,94 

chr17_47676868_Deletion_GT_G 
 

4 26,7 
 

5 12,8 
 

0,20 
 

0,32 1,73 0,59 - 5,13 

chr17_47676868_Insertion_G_GT 
 

7 46,7 
 

16 41,0 
 

0,47 
 

0,78 0,86 0,29 - 2,51 

chr17_47676876_Insertion_T_TG 
 

0 0,0 
 

7 20,0 
 

0,11 
  

não processa 
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chr17_47676876_SNV_T_G 
 

0 0,0 
 

8 22,9 
 

0,075 
  

não processa 

chr17_47676879_Deletion_TG_T 
 

4 33,3 
 

14 40,0 
 

0,48 
 

0,69 0,81 0,28 - 2,29 

chr17_47676880_SNV_G_T 
 

4 33,3 
 

15 42,9 
 

0,41 
 

0,57 0,74 0,26 - 2,10 

chr17_7577407_SNV_A_C 
 

4 26,7 
 

10 23,8 
 

0,54 
 

0,46 1,46 0,53 - 3,99 

chr17_7577427_SNV_G_A 
 

4 26,7 
 

10 23,8 
 

0,54 
 

0,46 1,46 0,53 - 3,99 

chr17_7578679_SNV_A_G 
 

4 26,7 
 

8 19,5 
 

0,40 
 

0,97 0,98 0,26 - 3,63 

chr17_7579472_SNV_G_C 
 

11 73,3 
 

33 80,5 
 

0,40 
 

0,71 0,81 0,27 - 2,45 

chr17_7579801_SNV_G_C   11 78,6   33 82,5   0,51   0,97 1,03 0,28 - 3,82 

chr21_42836476_SNV_A_G 
 

15 100 
 

37 90,2 
 

0,28 
  

não processa 

chr21_42836477_SNV_G_A 
 

1 6,7 
 

6 14,6 
 

0,39 
 

0,50 0,52 0,08 - 3,41 

chr21_42836485_Deletion_GA_G 
 

1 6,7 
 

6 14,6 
 

0,39 
 

0,50 0,52 0,08 - 3,41 

chr21_42836496_SNV_T_C 
 

15 100 
 

37 90,2 
 

0,28 
  

não processa 

chr21_42836685_SNV_A_T 
 

1 7,1 
 

6 15,0 
 

0,41 
 

0,50 0,52 0,08 - 3,41 

chr21_42837534_SNV_G_A 
 

1 7,1 
 

6 15,0 
 

0,41 
 

0,50 0,52 0,08 - 3,41 

chr21_42838138_SNV_A_T 
 

1 7,1 
 

6 15,0 
 

0,41 
 

0,50 0,52 0,08 - 3,41 

chr21_42845207_SNV_G_A 
 

1 7,1 
 

6 15,0 
 

0,41 
 

0,77 0,76 0,12 - 4,74 

chr21_42845216_SNV_T_G 
 

1 7,1 
 

6 15,0 
 

0,41 
 

0,77 0,76 0,12 - 4,74 

chr21_42845374_SNV_G_A 
 

6 42,9 
 

8 20,0 
 

0,095 
 

0,075 2,36 0,92 - 6,05 

chr21_42845383_SNV_A_G 
 

11 78,6 
 

27 67,5 
 

0,34 
 

0,56 1,41 0,44 - 4,46 

chr21_42852497_SNV_C_T 
 

5 35,7 
 

7 17,5 
 

0,15 
 

0,13 2,08 0,81 - 5,34 

chr21_42860307_SNV_C_T 
 

13 86,7 
 

37 90,2 
 

0,52 
 

0,40 0,60 0,18 - 1,98 

chr21_42860485_SNV_G_C 
 

13 86,7 
 

38 90,5 
 

0,50 
 

0,40 0,60 0,18 - 1,98 

chr21_42860494_SNV_C_G 
 

1 6,7 
 

4 9,5 
 

0,60 
 

0,83 0,82 0,13 - 5,08 

chr21_42861332_SNV_C_T 
 

7 50,0 
 

23 57,5 
 

0,43 
 

0,63 0,79 0,29 - 2,10 

chr21_42866296_SNV_T_C   4 26,7   10 23,8   0,54   0,77 1,18 0,38 - 3,63 
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chr22_29117624_Deletion_TA_T 
 

2 16,7 
 

7 17,5 
 

0,66 
 

0,89 0,91 0,24 - 3,46 

chr22_29130300_SNV_C_T 
 

7 46,7 
 

24 58,5 
 

0,31 
 

0,33 0,61 0,22 - 1,66 

chr22_29130347_Insertion_G_GT 
 

2 13,3 
 

13 31,7 
 

0,15 
 

0,42 0,57 0,14 - 2,26 

chr22_29130458_SNV_T_C 
 

4 28,6 
 

2 5,0 
 

0,033 
 

0,002 3,67 1,58 - 8,53 

chr22_29137870_SNV_C_T   3 20,0   8 19,0   0,60   0,77 1,18 0,38 - 3,63 

chr3_178866408_SNV_C_T 
 

3 21,4 
 

9 23,1 
 

0,61 
 

0,93 1,06 0,34 - 3,28 

chr3_178866445_SNV_T_G 
 

1 7,1 
 

6 15,4 
 

0,40 
 

0,54 0,56 0,08 - 3,68 

chr3_178917005_SNV_A_G 
 

4 26,7 
 

25 61,0 
 

0,023 
 

0,12 0,43 0,15 - 1,23 

chr3_178922222_SNV_G_T 
 

4 28,6 
 

24 60,0 
 

0,043 
 

0,12 0,43 0,15 - 1,23 

chr3_178927345_SNV_T_C 
 

1 6,7 
 

6 14,6 
 

0,39 
 

0,67 0,67 0,10 - 4,29 

chr3_178927410_SNV_A_G 
 

2 14,3 
 

12 30,0 
 

0,22 
 

0,42 0,57 0,14 - 2,26 

chr3_178938747_SNV_A_T 
 

4 28,6 
 

24 60,0 
 

0,043 
 

0,12 0,43 0,15 - 1,23 

chr3_178948196_SNV_A_G   3 21,4   5 12,5   0,34   0,30 1,75 0,60 - 5,08 

chr8_100899793_SNV_G_A 
 

4 30,8 
 

22 55,0 
 

0,11 
 

0,26 0,54 0,19 - 1,57 

chr8_100904061_SNV_G_A 
 

3 21,4 
 

3 7,5 
 

0,17 
 

0,34 1,80 0,54 - 6,00 

chr8_100904277_SNV_T_C 
 

4 28,6 
 

19 47,5 
 

0,18 
 

0,23 0,48 0,15 - 1,57 

chr8_100905983_SNV_A_C 
 

2 14,3 
 

3 7,5 
 

0,39 
 

0,98 1,02 0,17 - 6,02 

chr8_128750413_SNV_C_G 
 

7 50,0 
 

16 40,0 
 

0,37 
 

0,57 1,33 0,50 - 3,55 

chr8_128753254_SNV_A_G 
 

1 7,1 
 

4 10,0 
 

0,61 
 

0,98 1,02 0,17 - 6,02 

chr8_128753393_Deletion_CT_C 
 

2 15,4 
 

5 12,8 
 

0,57 
 

0,78 1,20 0,33 - 4,36 

chr8_134249499_SNV_A_C 
 

2 13,3 
 

7 16,7 
 

0,56 
 

0,86 0,89 0,23 - 3,38 

chr8_134250255_SNV_T_A 
 

0 0,0 
 

5 12,5 
 

0,21 
  

não processa 

chr8_134250287_SNV_A_T 
 

1 7,1 
 

5 12,5 
 

0,51 
 

0,81 0,80 0,13 - 4,97 

chr8_134250410_SNV_G_A 
 

2 13,3 
 

9 22,0 
 

0,38 
 

0,86 0,89 0,23 - 3,38 

chr8_134250430_SNV_C_T 
 

10 66,7 
 

20 48,8 
 

0,19 
 

0,23 1,92 0,66 - 5,55 
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chr8_134250857_SNV_G_C 
 

1 7,1 
 

7 17,5 
 

0,32 
 

0,43 0,47 0,07 - 3,12 

chr8_134251052_SNV_G_A 
 

1 6,7 
 

4 9,5 
 

0,60 
 

0,81 0,80 0,13 - 4,97 

chr8_134251404_SNV_C_G 
 

2 13,3 
 

3 7,1 
 

0,40 
 

0,16 2,25 0,73 - 6,91 

chr8_134254172_SNV_C_T 
 

1 7,1 
 

4 10,0 
 

0,61 
 

0,98 1,02 0,17 - 6,02 

chr8_134256559_SNV_G_T 
 

3 21,4 
 

7 17,5 
 

0,51 
 

0,48 1,48 0,50 - 4,40 

chr8_134260174_SNV_G_A 
 

3 20,0 
 

3 7,3 
 

0,19 
 

0,36 1,76 0,53 - 5,87 

chr8_134261065_SNV_T_G 
 

10 66,7 
 

24 57,1 
 

0,37 
 

0,78 1,16 0,41 - 3,32 

chr8_134262599_SNV_T_C 
 

3 21,4 
 

8 20,0 
 

0,59 
 

0,81 1,15 0,38 - 3,53 

chr8_134270548_SNV_T_C 
 

7 50,0 
 

23 57,5 
 

0,43 
 

0,68 0,81 0,31 - 2,17 

chr8_134270703_SNV_G_A 
 

1 6,7 
 

4 9,5 
 

0,60 
 

0,98 1,02 0,17 - 6,02 

chr8_134308943_SNV_C_G 
 

12 80,0 
 

34 81,0 
 

0,60 
 

0,48 0,68 0,23 - 2,00 

chr8_134308944_SNV_A_C 
 

4 26,7 
 

11 26,2 
 

0,61 
 

0,56 1,33 0,51 - 3,49 

chr8_134308945_SNV_C_G 
 

1 6,7 
 

5 11,9 
 

0,50 
 

0,58 0,59 0,09 - 3,74 

chr8_134308947_SNV_C_G 
 

4 26,7 
 

9 21,4 
 

0,46 
 

0,28 1,68 0,66 - 4,27 

chr8_134308949_SNV_C_G 
 

2 13,3 
 

11 26,2 
 

0,26 
 

0,32 0,50 0,13 - 1,95 

chr8_134308951_SNV_C_G 
 

1 6,7 
 

5 11,9 
 

0,50 
 

0,58 0,59 0,09 - 3,74 

chr8_134308953_SNV_C_G 
 

4 26,7 
 

9 21,4 
 

0,46 
 

0,28 1,68 0,66 - 4,27 

chr8_134309010_SNV_C_A 
 

1 6,7 
 

4 9,5 
 

0,60 
 

0,73 0,72 0,12 - 4,43 

chr8_134309134_SNV_G_A 
 

7 50,0 
 

14 35,0 
 

0,25 
 

0,39 1,48 0,61 - 3,59 

chr8_141541288_SNV_C_T 
 

7 46,7 
 

25 61,0 
 

0,26 
 

0,50 0,73 0,30 - 1,79 

chr8_141541881_SNV_C_T 
 

4 28,6 
 

4 10,0 
 

0,11 
 

0,080 2,20 0,91 - 5,31 

chr8_141541888_SNV_C_T 
 

6 42,9 
 

13 32,5 
 

0,35 
 

0,56 1,30 0,53 - 3,19 

chr8_141549383_SNV_A_G 
 

4 26,7 
 

13 31,7 
 

0,49 
 

0,72 0,82 0,27 - 2,49 

chr8_141551407_SNV_G_A 
 

4 26,7 
 

16 38,1 
 

0,32 
 

0,49 0,67 0,22 - 2,08 

chr8_141557497_SNV_T_C 
 

13 92,9 
 

36 90,0 
 

0,61 
 

0,73 1,38 0,23 - 8,48 
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chr8_141559125_SNV_A_G 
 

10 66,7 
 

20 50,0 
 

0,21 
 

0,29 1,67 0,65 - 4,30 

chr8_141561357_SNV_C_T 
 

2 14,3 
 

11 27,5 
 

0,27 
 

0,32 0,50 0,13 - 1,95 

chr8_141561393_SNV_G_C 
 

13 92,9 
 

36 90,0 
 

0,61 
 

0,73 1,38 0,23 - 8,48 

chr8_141566311_SNV_C_T 
 

10 66,7 
 

26 61,9 
 

0,50 
 

0,68 1,22 0,48 - 3,13 

chr8_141566487_SNV_G_A 
 

11 78,6 
 

25 62,5 
 

0,22 
 

0,25 1,94 0,62 - 6,08 

chr8_141568622_SNV_G_A 
 

14 93,3 
 

38 90,5 
 

0,60 
 

0,73 1,38 0,23 - 8,48 

chr8_141569652_Insertion_G_GGCCTAA 
 

2 14,3 
 

11 27,5 
 

0,27 
 

0,32 0,50 0,13 - 1,95 

chr8_141572467_SNV_T_C 
 

0 0,0 
 

15 37,5 
 

0,005 
  

não processa 

chr8_141572497_MNV_GG_AA 
 

9 64,3 
 

25 62,5 
 

0,59 
 

0,86 1,09 0,43 - 2,80 

chr8_141582896_SNV_T_C 
 

8 53,3 
 

24 58,5 
 

0,48 
 

0,90 0,95 0,38 - 2,34 

chr8_141668860_SNV_A_T 
 

8 57,1 
 

23 57,5 
 

0,61 
 

0,96 1,02 0,41 - 2,54 

chr8_141679817_SNV_T_C 
 

9 60,0 
 

24 58,5 
 

0,59 
 

0,96 1,02 0,41 - 2,54 

chr8_141685506_SNV_T_C 
 

8 57,1 
 

23 57,5 
 

0,61 
 

0,96 1,02 0,41 - 2,54 

chr8_141716155_SNV_G_A 
 

2 14,3 
 

4 10,0 
 

0,49 
 

0,67 1,31 0,38 - 4,48 

chr8_141716193_SNV_T_C 
 

1 7,1 
 

7 17,5 
 

0,32 
 

0,38 0,43 0,07 - 2,86 

chr8_141716284_SNV_G_A 
 

4 26,7 
 

16 38,1 
 

0,32 
 

0,52 0,72 0,26 - 1,97 

chr8_141749052_Insertion_A_AT 
 

8 53,3 
 

26 63,4 
 

0,35 
 

0,35 0,66 0,27 - 1,60 

chr8_141840645_SNV_G_A 
 

11 73,3 
 

38 92,7 
 

0,074 
 

0,024 0,38 0,16 - 0,88 

chr8_141889514_SNV_T_C 
 

2 13,3 
 

4 9,5 
 

0,50 
 

0,67 1,31 0,38 - 4,48 

chr8_23536098_SNV_T_C 
 

3 21,4 
 

9 22,5 
 

0,63 
 

0,94 1,04 0,35 - 3,10 

chr8_23536560_Deletion_CT_C 
 

4 28,6 
 

11 27,5 
 

0,60 
 

0,83 1,11 0,42 - 2,99 

chr8_23536560_Deletion_CTT_C 
 

2 14,3 
 

5 12,5 
 

0,59 
 

0,89 1,10 0,31 - 3,89 

chr8_23536560_Deletion_CTTT_C 
 

10 71,4 
 

28 70,0 
 

0,60 
 

0,88 1,08 0,40 - 2,94 

chr8_23536560_Deletion_CTTTT_C 
 

3 21,4 
 

10 25,0 
 

0,55 
 

0,76 0,84 0,28 - 2,55 

chr8_23536560_Insertion_C_CT 
 

0 0,0 
 

5 12,5 
 

0,21 
  

não processa 
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chr8_23537996_SNV_C_T 
 

5 35,7 
 

14 35,0 
 

0,60 
 

0,99 0,99 0,39 - 2,54 

chr8_23538008_SNV_C_T 
 

3 21,4 
 

22 55,0 
 

0,030 
 

0,060 0,33 0,10 - 1,05 

chr8_23538220_Deletion_ACTCT_A 
 

5 35,7 
 

22 55,0 
 

0,18 
 

0,26 0,58 0,22 - 1,49 

chr8_23538426_SNV_A_G 
 

13 92,9 
 

34 85,0 
 

0,41 
 

0,48 1,98 0,30 - 12,9 

chr8_23538533_SNV_A_G 
 

13 86,7 
 

32 78,0 
 

0,38 
 

0,55 1,51 0,39 - 5,84 

chr8_23540249_SNV_G_A 
 

2 14,3 
 

5 12,5 
 

0,59 
 

0,84 1,14 0,32 - 4,10 

chr8_23540417_SNV_C_T 
 

14 93,3 
 

33 80,5 
 

0,24 
 

0,33 2,57 0,38 - 17,3 

chr8_81880096_SNV_A_G 
 

0 0,0 
 

8 19,5 
 

0,08 
  

não processa 

chr8_81881112_SNV_C_T 
 

1 6,7 
 

6 14,3 
 

0,40 
 

0,50 0,52 0,08 - 3,42 

chr8_81881153_SNV_G_C 
 

0 0,0 
 

5 11,9 
 

0,20 
  

não processa 

chr8_81881160_SNV_T_C 
 

3 20,0 
 

23 54,8 
 

0,020 
 

0,035 0,22 0,05 - 0,90 

chr8_81881338_SNV_C_T 
 

2 13,3 
 

6 14,3 
 

0,65 
 

0,50 0,52 0,08 - 3,42 

chr8_81881459_Deletion_CAAAA_C 
 

1 7,1 
 

6 15,0 
 

0,41 
 

0,50 0,52 0,08 - 3,42 

chr8_81881962_SNV_C_T 
 

14 93,3 
 

25 61,0 
 

0,017 
 

0,072 6,00 0,85 - 42,4 

chr8_81882850_SNV_A_G 
 

3 20,0 
 

23 56,1 
 

0,016 
 

0,026 0,20 0,05 - 0,83 

chr8_81883905_SNV_T_C 
 

1 7,1 
 

10 25,0 
 

0,15 
 

0,22 0,30 0,04 - 2,08 

chr8_81884480_SNV_G_C 
 

3 21,4 
 

14 35,0 
 

0,28 
 

0,19 0,40 0,10 - 1,59 

chr8_81885174_Insertion_A_ATGTGTG 
 

1 6,7 
 

9 22,0 
 

0,18 
 

0,27 0,34 0,05 - 2,33 

chr8_81885174_Insertion_A_ATGTGTGTG 
 

1 6,7 
 

9 22,0 
 

0,18 
 

0,27 0,34 0,05 - 2,33 

chr8_81885175_Deletion_CGT_C 
 

9 60,0 
 

15 36,6 
 

0,10 
 

0,094 2,29 0,87 - 6,02 

chr8_81885175_SNV_C_T 
 

1 6,7 
 

9 22,0 
 

0,18 
 

0,27 0,34 0,05 - 2,33 

chr8_81886442_SNV_T_C 
 

2 14,3 
 

10 25,0 
 

0,34 
 

0,22 0,30 0,04 - 2,08 

chr8_81886515_SNV_T_G 
 

3 20,0 
 

22 52,4 
 

0,029 
 

0,045 0,24 0,06 - 0,97 

chr8_81886686_SNV_C_A 
 

3 20,0 
 

14 33,3 
 

0,27 
 

0,19 0,40 0,10 - 1,59 

chr8_81886786_SNV_C_T 
 

0 0,0 
 

9 22,5 
 

0,05 
  

não processa 
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chr8_81887573_SNV_T_C 
 

0 0,0 
 

6 15,0 
 

0,21 
  

não processa 

chr8_81887806_SNV_C_T 
 

1 7,1 
 

6 15,0 
 

0,41 
 

0,77 0,76 0,12 - 4,98 

chr8_81887807_SNV_G_A 
 

1 7,1 
 

5 12,5 
 

0,51 
 

0,94 0,93 0,15 - 5,91 

chr8_81892766_SNV_G_A 
 

9 64,3 
 

33 82,5 
 

0,15 
 

0,046 0,34 0,12 - 0,98 

chr8_81897200_SNV_C_T 
 

7 46,7 
 

16 38,1 
 

0,39 
 

0,90 1,07 0,35 - 3,29 

chr8_81897446_SNV_C_T 
 

4 26,7 
 

7 16,7 
 

0,31 
 

0,77 1,22 0,32 - 4,70 

chr8_81905294_SNV_G_A 
 

5 35,7 
 

13 32,5 
 

0,54 
 

0,46 0,59 0,14 - 2,43 

chr8_81905314_SNV_A_C 
 

10 71,4 
 

31 77,5 
 

0,45 
 

0,32 0,57 0,19 - 1,71 

chr8_81905397_SNV_A_G 
 

11 73,3 
 

29 70,7 
 

0,57 
 

0,42 0,64 0,21 - 1,91 

chr8_81905533_SNV_G_A 
 

9 64,3 
 

29 72,5 
 

0,40 
 

0,23 0,52 0,17 - 1,52 

chr8_82024122_SNV_G_C   2 13,3   10 23,8   0,32   0,78 0,82 0,20 - 3,30 

chrX_66765627_SNV_G_A 
 

5 35,7 
 

15 38,5 
 

0,56 
 

0,65 0,76 0,22 - 2,55 

chrX_66766356_Deletion_TGGC_T 
 

2 14,3 
 

4 10,3 
 

0,51 
 

0,42 1,71 0,47 - 6,21 

chrX_66766356_Insertion_T_TGGC 
 

6 42,9 
 

10 25,6 
 

0,19 
 

0,42 1,57 0,52 - 4,72 

chrX_66945740_SNV_T_C 
 

12 80,0 
 

26 63,4 
 

0,20 
 

0,39 1,88 0,45 - 7,78 

chrX_66946851_SNV_T_C 
 

11 78,6 
 

26 65,0 
 

0,28 
 

0,32 2,06 0,50 - 8,60 

chrX_66948019_Insertion_G_GT 
 

9 75,0 
 

25 64,1 
 

0,37 
 

0,32 2,06 0,50 - 8,60 

chrX_66948921_SNV_G_A 
 

1 7,1 
 

4 9,8 
 

0,62 
 

0,85 1,19 0,20 - 7,18 

chrX_66949722_SNV_C_T 
 

11 78,6 
 

26 65,0 
 

0,28 
 

0,32 2,06 0,50 - 8,60 

chrX_66950022_Deletion_TAAG_T 
 

12 80,0 
 

26 63,4 
 

0,20 
 

0,39 1,88 0,45 - 7,78 

chrX_66950025_Deletion_GA_G   12 80,0   25 61,0   0,16   0,32 2,06 0,50 - 8,60 

Legenda: Teste exato de Fisher (a); Regressão de Poisson individual (b); Risco Relativo (RR) e Intervalo de Confiança de 95% para RR (IC 95%) 
Nota::Os dados foram expressos pela frequência (n) e porcentagem (%).  
Fonte: A autora, 2022. 
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ANEXO C - Distribuição das Mutações segundo desfecho Recidiva Bioquímica 

 

 

Cromossoma   c/ recidiva   s/ recidiva   
p valor a 

  
p valor b RR IC 95% 

  n %   n %     

chr10_3818449_Insertion_T_TG 
 

9 24,3 
 

7 35,0 
 

0,29 
 

0,54 0,78 0,35 - 1,72 

chr10_3818497_SNV_C_T 
 

8 21,6 
 

7 35,0 
 

0,22 
 

0,54 0,78 0,35 - 1,72 

chr10_3818894_Deletion_CAA_C 
 

11 29,7 
 

5 26,3 
 

0,52 
 

0,78 0,90 0,44 - 1,86 

chr10_3818929_Deletion_AT_A 
 

8 21,6 
 

7 36,8 
 

0,18 
 

0,71 0,82 0,29 - 2,33 

chr10_3819124_Deletion_CT_C 
 

18 56,3 
 

7 36,8 
 

0,15 
 

0,34 1,40 0,70 - 2,81 

chr10_3819209_SNV_C_T 
 

2 6,3 
 

3 15,8 
 

0,26 
  

não processa 

chr10_3819321_Insertion_T_TA 
 

9 25,7 
 

5 26,3 
 

0,60 
 

0,35 0,64 0,25 - 1,62 

chr10_3819675_SNV_G_A 
 

14 40,0 
 

10 52,6 
 

0,27 
 

0,44 0,75 0,36 - 1,57 

chr10_3819714_SNV_C_T 
 

10 28,6 
 

5 26,3 
 

0,56 
 

0,35 0,64 0,25 - 1,62 

chr10_3819951_Insertion_A_AAT 
 

3 8,6 
 

2 10,5 
 

0,58 
 

0,80 0,83 0,20 - 3,49 

chr10_3820113_Insertion_G_GTT 
 

2 5,7 
 

3 15,8 
 

0,23 
  

não processa 

chr10_3820114_SNV_G_T 
 

2 5,7 
 

3 15,8 
 

0,23 
  

não processa 

chr10_3820787_SNV_T_C 
 

11 29,7 
 

5 26,3 
 

0,52 
 

0,35 0,64 0,25 - 1,62 

chr10_3821327_SNV_A_T 
 

10 27,0 
 

3 15,8 
 

0,28 
 

0,80 1,09 0,54 - 2,21 

chr10_3821561_SNV_G_A 
 

10 28,6 
 

5 26,3 
 

0,56 
 

0,35 0,64 0,25 - 1,62 

chr10_89623716_SNV_G_A 
 

8 22,2 
 

6 33,3 
 

0,29 
 

0,40 0,62 0,20 - 1,91 

chr10_89653686_SNV_A_G 
 

24 64,9 
 

12 63,2 
 

0,56 
 

0,39 0,75 0,38 - 1,45 

chr10_89720907_SNV_T_G 
 

25 67,6 
 

13 68,4 
 

0,60 
 

0,10 0,60 0,33 - 1,10 

chr10_89725293_Deletion_CT_C 
 

9 25,0 
 

3 16,7 
 

0,37 
 

0,40 1,35 0,67 - 2,72 
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chr10_89726745_SNV_T_C 
 

13 37,1 
 

4 21,1 
 

0,18 
 

0,39 1,34 0,69 - 2,61 

chr10_89727414_SNV_C_T 
 

3 8,1 
 

2 10,0 
 

0,58 
 

0,57 0,75 0,28 - 2,04 

chr10_89728633_Deletion_GT_G 
 

25 69,4 
 

12 66,7 
 

0,54 
 

0,62 1,13 0,70 - 1,81 

chr10_89729772_SNV_A_G   5 13,5   2 10,5   0,56   0,69 1,11 0,66 - 1,87 

chr11_114121371_Deletion_GA_G   8 22,9   4 21,1   0,58   0,31 1,24 0,81 - 1,90 

chr12_12870695_SNV_T_C 
 

33 89,2 
 

15 78,9 
 

0,26 
 

0,48 1,35 0,59 - 3,08 

chr12_12871099_SNV_T_G 
 

21 60,0 
 

12 63,2 
 

0,53 
 

0,80 1,06 0,69 - 1,62 

chr12_12874917_SNV_C_A   21 60,0   11 57,9   0,55   0,97 1,01 0,66 - 1,53 

chr13_32889792_SNV_A_G 
 

10 28,6 
 

10 52,6 
 

0,074 
 

0,17 0,69 0,40 - 1,17 

chr13_32890572_SNV_G_A 
 

12 32,4 
 

9 47,4 
 

0,21 
 

0,17 0,72 0,44 - 1,16 

chr13_32903685_SNV_C_T 
 

13 39,4 
 

6 31,6 
 

0,40 
 

0,71 1,08 0,72 - 1,63 

chr13_32905219_Deletion_AT_A 
 

31 88,6 
 

16 84,2 
 

0,47 
 

0,48 1,35 0,59 - 3,08 

chr13_32906729_SNV_A_C 
 

19 51,4 
 

6 31,6 
 

0,13 
 

0,22 1,28 0,86 - 1,90 

chr13_32907535_Deletion_CT_C 
 

20 55,6 
 

9 50,0 
 

0,46 
 

0,53 1,15 0,75 - 1,77 

chr13_32910328_SNV_T_C 
 

14 40,0 
 

5 26,3 
 

0,24 
 

0,42 1,18 0,79 - 1,76 

chr13_32912299_SNV_T_C 
 

11 30,6 
 

5 26,3 
 

0,50 
 

0,89 1,03 0,67 - 1,59 

chr13_32929232_SNV_A_G 
 

15 40,5 
 

10 52,6 
 

0,28 
 

0,32 0,80 0,52 - 1,24 

chr13_32936646_SNV_T_C 
 

27 77,1 
 

17 89,5 
 

0,23 
 

0,10 0,72 0,49 - 1,06 

chr13_32953388_SNV_T_C 
 

26 74,3 
 

17 89,5 
 

0,17 
 

0,048 0,70 0,49 - 1,00 

chr13_32972884_SNV_A_G 
 

3 8,6 
 

4 21,1 
 

0,19 
 

0,21 0,48 0,15 - 1,51 

chr13_32973439_SNV_A_G   11 31,4   9 47,4   0,19   0,17 0,72 0,44 - 1,16 

chr16_68847443_SNV_G_C 
 

3 8,1 
 

2 10,5 
 

0,56 
 

0,57 0,75 0,28 - 2,04 

chr16_68853103_SNV_C_G 
 

3 8,6 
 

3 15,8 
 

0,35 
 

0,81 0,91 0,43 - 1,92 

chr16_68867456_SNV_C_T 
 

11 29,7 
 

2 10,5 
 

0,10 
 

0,12 1,35 0,93 - 1,97 

chr16_68867611_Insertion_C_CT 
 

12 33,3 
 

2 11,1 
 

0,073 
 

0,061 1,45 0,98 - 2,13 
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chr16_68868522_SNV_T_C   9 25,7   2 10,5   0,17   0,10 1,39 0,94 - 2,07 

chr17_41196408_SNV_G_A 
 

15 42,9 
 

5 26,3 
 

0,18 
 

0,11 1,40 0,92 - 2,13 

chr17_41197274_SNV_C_A 
 

14 40,0 
 

5 26,3 
 

0,24 
 

0,17 1,34 0,88 - 2,03 

chr17_41215825_SNV_C_T 
 

18 48,6 
 

5 26,3 
 

0,092 
 

0,08 1,47 0,96 - 2,24 

chr17_41223094_SNV_T_C 
 

16 45,7 
 

5 26,3 
 

0,13 
 

0,08 1,47 0,96 - 2,24 

chr17_41231516_SNV_C_T 
 

16 45,7 
 

5 26,3 
 

0,13 
 

0,08 1,47 0,96 - 2,24 

chr17_41234470_SNV_A_G 
 

17 48,6 
 

5 26,3 
 

0,10 
 

0,050 1,54 1,00 - 2,38 

chr17_41244000_SNV_T_C 
 

19 51,4 
 

5 26,3 
 

0,065 
 

0,050 1,54 1,00 - 2,38 

chr17_41244435_SNV_T_C 
 

17 48,6 
 

5 26,3 
 

0,10 
 

0,050 1,54 1,00 - 2,38 

chr17_41244936_SNV_G_A 
 

32 86,5 
 

13 68,4 
 

0,11 
 

0,15 1,79 0,81 - 3,92 

chr17_41245237_SNV_A_G 
 

16 45,7 
 

5 26,3 
 

0,13 
 

0,08 1,47 0,96 - 2,24 

chr17_41245466_SNV_G_A 
 

16 45,7 
 

5 26,3 
 

0,13 
 

0,08 1,47 0,96 - 2,24 

chr17_41245577_SNV_T_C 
 

2 5,4 
 

3 15,0 
 

0,23 
 

0,25 0,37 0,07 - 2,02 

chr17_41251931_SNV_G_A 
 

6 16,2 
 

5 26,3 
 

0,29 
 

0,90 0,96 0,54 - 1,73 

chr17_41256056_SNV_C_A 
 

3 9,1 
 

2 11,1 
 

0,59 
 

0,83 0,92 0,44 - 1,96 

chr17_41256074_Deletion_CA_C 
 

8 24,2 
 

7 38,9 
 

0,22 
 

0,21 0,64 0,33 - 1,27 

chr17_41256075_Deletion_AA...AG_A 
 

16 48,5 
 

5 27,8 
 

0,13 
 

0,08 1,47 0,96 - 2,24 

chr17_41256088_SNV_A_G 
 

20 60,6 
 

14 77,8 
 

0,18 
 

0,09 0,71 0,47 - 1,06 

chr17_41256100_Deletion_AAAG_A 
 

16 48,5 
 

5 27,8 
 

0,13 
 

0,08 1,47 0,96 - 2,24 

chr17_41276247_SNV_A_G 
 

19 52,8 
 

4 22,2 
 

0,031 
 

0,050 1,54 1,00 - 2,38 

chr17_41277187_SNV_G_C 
 

30 85,7 
 

12 63,2 
 

0,061 
 

0,15 1,79 0,81 - 3,92 

chr17_47676672_Deletion_CA_C 
 

13 37,1 
 

3 15,8 
 

0,090 
 

0,22 1,30 0,86 - 1,96 

chr17_47676868_Deletion_GT_G 
 

6 16,7 
 

3 16,7 
 

0,66 
 

0,90 0,96 0,54 - 1,73 

chr17_47676868_Insertion_G_GT 
 

15 41,7 
 

8 44,4 
 

0,54 
 

0,71 0,92 0,58 - 1,44 

chr17_47676876_Insertion_T_TG 
 

4 12,9 
 

3 18,8 
 

0,45 
 

0,69 0,87 0,44 - 1,72 
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chr17_47676876_SNV_T_G 
 

4 12,9 
 

4 25,0 
 

0,26 
 

0,38 0,72 0,35 - 1,49 

chr17_47676879_Deletion_TG_T 
 

13 41,9 
 

5 31,3 
 

0,35 
 

0,46 1,16 0,78 - 1,74 

chr17_47676880_SNV_G_T 
 

14 45,2 
 

5 31,3 
 

0,27 
 

0,34 1,21 0,81 - 1,81 

chr17_7577407_SNV_A_C 
 

9 24,3 
 

5 25,0 
 

0,60 
 

0,95 1,01 0,64 - 1,62 

chr17_7577427_SNV_G_A 
 

9 24,3 
 

5 25,0 
 

0,60 
 

0,95 1,01 0,64 - 1,62 

chr17_7578679_SNV_A_G 
 

9 24,3 
 

3 15,8 
 

0,35 
 

0,51 1,17 0,74 - 1,86 

chr17_7579472_SNV_G_C 
 

28 75,7 
 

16 84,2 
 

0,35 
 

0,22 0,78 0,52 - 1,16 

chr17_7579801_SNV_G_C   27 77,1   17 89,5   0,23   0,056 0,70 0,49 - 1,01 

chr21_42836476_SNV_A_G 
 

36 97,3 
 

16 84,2 
 

0,11 
  

não processa 

chr21_42836477_SNV_G_A 
 

4 10,8 
 

3 15,8 
 

0,44 
 

0,63 0,85 0,43 - 1,67 

chr21_42836485_Deletion_GA_G 
 

4 10,8 
 

3 15,8 
 

0,44 
 

0,63 0,85 0,43 - 1,67 

chr21_42836496_SNV_T_C 
 

36 97,3 
 

16 84,2 
 

0,11 
  

não processa 

chr21_42836685_SNV_A_T 
 

4 11,4 
 

3 15,8 
 

0,47 
 

0,63 0,85 0,43 - 1,67 

chr21_42837534_SNV_G_A 
 

4 11,4 
 

3 15,8 
 

0,47 
 

0,63 0,85 0,43 - 1,67 

chr21_42838138_SNV_A_T 
 

4 11,4 
 

3 15,8 
 

0,47 
 

0,63 0,85 0,43 - 1,67 

chr21_42845207_SNV_G_A 
 

2 5,7 
 

5 26,3 
 

0,045 
 

0,33 0,58 0,19 - 1,73 

chr21_42845216_SNV_T_G 
 

2 5,7 
 

5 26,3 
 

0,045 
 

0,33 0,58 0,19 - 1,73 

chr21_42845374_SNV_G_A 
 

12 34,3 
 

2 10,5 
 

0,053 
 

0,032 1,49 1,04 - 2,14 

chr21_42845383_SNV_A_G 
 

25 71,4 
 

13 68,4 
 

0,53 
 

0,94 0,98 0,64 - 1,52 

chr21_42852497_SNV_C_T 
 

10 28,6 
 

2 10,5 
 

0,12 
 

0,08 1,39 0,96 - 2,01 

chr21_42860307_SNV_C_T 
 

34 91,9 
 

16 84,2 
 

0,33 
 

0,78 1,11 0,53 - 2,35 

chr21_42860485_SNV_G_C 
 

34 91,9 
 

17 85,0 
 

0,35 
 

0,78 1,11 0,53 - 2,35 

chr21_42860494_SNV_C_G 
 

4 10,8 
 

1 5,0 
 

0,42 
 

0,39 1,24 0,76 - 2,02 

chr21_42861332_SNV_C_T 
 

20 57,1 
 

10 52,6 
 

0,49 
 

0,76 1,07 0,71 - 1,60 

chr21_42866296_SNV_T_C   10 27,0   4 20,0   0,40   0,13 1,33 0,92 - 1,93 
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chr22_29117624_Deletion_TA_T 
 

6 18,2 
 

3 15,8 
 

0,57 
 

0,96 1,01 0,61 - 1,69 

chr22_29130300_SNV_C_T 
 

22 59,5 
 

9 47,4 
 

0,28 
 

0,49 1,16 0,77 - 1,74 

chr22_29130347_Insertion_G_GT 
 

12 32,4 
 

3 15,8 
 

0,15 
 

0,050 1,42 1,00 - 2,03 

chr22_29130458_SNV_T_C 
 

5 14,3 
 

1 5,3 
 

0,30 
 

0,21 1,31 0,86 - 2,00 

chr22_29137870_SNV_C_T   7 18,9   4 20,0   0,59   0,85 0,95 0,58 - 1,57 

chr3_178866408_SNV_C_T 
 

7 20,0 
 

5 27,8 
 

0,38 
 

0,55 0,85 0,50 - 1,44 

chr3_178866445_SNV_T_G 
 

4 11,4 
 

3 16,7 
 

0,44 
 

0,63 0,85 0,43 - 1,66 

chr3_178917005_SNV_A_G 
 

17 45,9 
 

12 63,2 
 

0,17 
 

0,27 0,80 0,54 - 1,19 

chr3_178922222_SNV_G_T 
 

16 45,7 
 

12 63,2 
 

0,17 
 

0,27 0,80 0,54 - 1,19 

chr3_178927345_SNV_T_C 
 

5 13,5 
 

2 10,5 
 

0,56 
 

0,97 1,01 0,55 - 1,85 

chr3_178927410_SNV_A_G 
 

6 17,1 
 

8 42,1 
 

0,048 
 

0,15 0,63 0,34 - 1,17 

chr3_178938747_SNV_A_T 
 

16 45,7 
 

12 63,2 
 

0,17 
 

0,27 0,80 0,54 - 1,19 

chr3_178948196_SNV_A_G   5 14,3   3 15,8   0,59   0,83 0,94 0,53 - 1,67 

chr8_100899793_SNV_G_A 
 

13 38,2 
 

13 68,4 
 

0,034 
 

0,10 0,70 0,46 - 1,08 

chr8_100904061_SNV_G_A 
 

4 11,4 
 

2 10,5 
 

0,65 
 

0,78 0,90 0,43 - 1,90 

chr8_100904277_SNV_T_C 
 

12 34,3 
 

11 57,9 
 

0,083 
 

0,09 0,66 0,41 - 1,07 

chr8_100905983_SNV_A_C 
 

2 5,7 
 

3 15,8 
 

0,23 
 

0,24 0,36 0,07 - 2,00 

chr8_128750413_SNV_C_G 
 

14 40,0 
 

9 47,4 
 

0,41 
 

0,32 0,80 0,52 - 1,24 

chr8_128753254_SNV_A_G 
 

3 8,6 
 

2 10,5 
 

0,58 
 

0,62 1,16 0,63 - 2,13 

chr8_128753393_Deletion_CT_C 
 

4 11,8 
 

3 16,7 
 

0,46 
 

0,66 0,86 0,44 - 1,69 

chr8_134249499_SNV_A_C 
 

5 13,5 
 

4 20,0 
 

0,39 
 

0,54 0,82 0,44 - 1,53 

chr8_134250255_SNV_T_A 
 

1 2,9 
 

4 21,1 
 

0,046 
 

0,16 0,28 0,05 - 1,66 

chr8_134250287_SNV_A_T 
 

3 8,6 
 

3 15,8 
 

0,35 
 

0,81 0,91 0,43 - 1,92 

chr8_134250410_SNV_G_A 
 

5 13,5 
 

6 31,6 
 

0,11 
 

0,24 0,63 0,30 - 1,36 

chr8_134250430_SNV_C_T 
 

21 56,8 
 

9 47,4 
 

0,35 
 

0,69 1,09 0,72 - 1,64 
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chr8_134250857_SNV_G_C 
 

3 8,6 
 

5 26,3 
 

0,090 
 

0,17 0,53 0,21 - 1,33 

chr8_134251052_SNV_G_A 
 

3 8,1 
 

2 10,0 
 

0,58 
 

0,81 0,91 0,43 - 1,92 

chr8_134251404_SNV_C_G 
 

3 8,1 
 

2 10,0 
 

0,58 
 

0,62 1,16 0,63 - 2,13 

chr8_134254172_SNV_C_T 
 

3 8,6 
 

2 10,5 
 

0,58 
 

0,57 0,75 0,28 - 2,04 

chr8_134256559_SNV_G_T 
 

7 20,0 
 

3 15,8 
 

0,50 
 

0,31 1,24 0,81 - 1,90 

chr8_134260174_SNV_G_A 
 

4 10,8 
 

2 10,5 
 

0,67 
 

0,81 0,91 0,43 - 1,92 

chr8_134261065_SNV_T_G 
 

25 67,6 
 

9 45,0 
 

0,085 
 

0,13 1,48 0,89 - 2,46 

chr8_134262599_SNV_T_C 
 

8 22,9 
 

3 15,8 
 

0,41 
 

0,53 1,15 0,74 - 1,78 

chr8_134270548_SNV_T_C 
 

21 60,0 
 

9 47,4 
 

0,27 
 

0,42 1,19 0,78 - 1,82 

chr8_134270703_SNV_G_A 
 

2 5,4 
 

3 15,0 
 

0,23 
 

0,57 0,75 0,28 - 2,04 

chr8_134308943_SNV_C_G 
 

29 78,4 
 

17 85,0 
 

0,41 
 

0,31 0,80 0,53 - 1,23 

chr8_134308944_SNV_A_C 
 

8 21,6 
 

7 35,0 
 

0,22 
 

0,49 0,83 0,50 - 1,40 

chr8_134308945_SNV_C_G 
 

5 13,5 
 

1 5,0 
 

0,30 
 

0,25 1,28 0,84 - 1,94 

chr8_134308947_SNV_C_G 
 

7 18,9 
 

6 30,0 
 

0,26 
 

0,61 0,87 0,50 - 1,50 

chr8_134308949_SNV_C_G 
 

8 21,6 
 

5 25,0 
 

0,51 
 

0,63 0,89 0,55 - 1,43 

chr8_134308951_SNV_C_G 
 

2 5,4 
 

4 20,0 
 

0,11 
 

0,19 0,46 0,15 - 1,46 

chr8_134308953_SNV_C_G 
 

7 18,9 
 

6 30,0 
 

0,26 
 

0,61 0,87 0,50 - 1,50 

chr8_134309010_SNV_C_A 
 

2 5,4 
 

3 15,0 
 

0,23 
 

0,31 0,57 0,19 - 1,69 

chr8_134309134_SNV_G_A 
 

15 42,9 
 

6 31,6 
 

0,30 
 

0,60 1,11 0,76 - 1,61 

chr8_141541288_SNV_C_T 
 

20 54,1 
 

12 63,2 
 

0,36 
 

0,47 0,87 0,60 - 1,27 

chr8_141541881_SNV_C_T 
 

5 14,3 
 

3 15,8 
 

0,59 
 

0,77 0,92 0,52 - 1,63 

chr8_141541888_SNV_C_T 
 

13 37,1 
 

6 31,6 
 

0,46 
 

0,90 1,03 0,70 - 1,51 

chr8_141549383_SNV_A_G 
 

12 32,4 
 

5 26,3 
 

0,44 
 

0,35 1,20 0,82 - 1,75 

chr8_141551407_SNV_G_A 
 

13 35,1 
 

7 35,0 
 

0,61 
 

0,53 1,13 0,77 - 1,66 

chr8_141557497_SNV_T_C 
 

31 88,6 
 

18 94,7 
 

0,42 
 

0,43 0,82 0,51 - 1,34 
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chr8_141559125_SNV_A_G 
 

21 56,8 
 

9 50,0 
 

0,43 
 

0,63 1,10 0,75 - 1,61 

chr8_141561357_SNV_C_T 
 

10 28,6 
 

3 15,8 
 

0,24 
 

0,35 1,20 0,82 - 1,75 

chr8_141561393_SNV_G_C 
 

31 88,6 
 

18 94,7 
 

0,42 
 

0,43 0,82 0,51 - 1,34 

chr8_141566311_SNV_C_T 
 

25 67,6 
 

11 55,0 
 

0,26 
 

0,23 1,30 0,85 - 1,99 

chr8_141566487_SNV_G_A 
 

25 71,4 
 

11 57,9 
 

0,24 
 

0,23 1,32 0,84 - 2,10 

chr8_141568622_SNV_G_A 
 

33 89,2 
 

19 95,0 
 

0,42 
 

0,43 0,82 0,51 - 1,34 

chr8_141569652_Insertion_G_GGCCTAA 
 

10 28,6 
 

3 15,8 
 

0,24 
 

0,35 1,20 0,82 - 1,75 

chr8_141572467_SNV_T_C 
 

7 20,0 
 

8 42,1 
 

0,080 
 

0,12 0,63 0,36 - 1,12 

chr8_141572497_MNV_GG_AA 
 

23 65,7 
 

11 57,9 
 

0,39 
 

0,49 1,16 0,76 - 1,77 

chr8_141582896_SNV_T_C 
 

20 54,1 
 

12 63,2 
 

0,36 
 

0,38 0,84 0,58 - 1,23 

chr8_141668860_SNV_A_T 
 

19 54,3 
 

12 63,2 
 

0,37 
 

0,63 0,91 0,62 - 1,34 

chr8_141679817_SNV_T_C 
 

21 56,8 
 

12 63,2 
 

0,43 
 

0,63 0,91 0,62 - 1,34 

chr8_141685506_SNV_T_C 
 

19 54,3 
 

12 63,2 
 

0,37 
 

0,63 0,91 0,62 - 1,34 

chr8_141716155_SNV_G_A 
 

4 11,4 
 

2 10,5 
 

0,65 
 

0,97 1,01 0,55 - 1,85 

chr8_141716193_SNV_T_C 
 

4 11,4 
 

4 21,1 
 

0,29 
 

0,38 0,73 0,35 - 1,49 

chr8_141716284_SNV_G_A 
 

10 27,0 
 

10 50,0 
 

0,075 
 

0,16 0,72 0,45 - 1,15 

chr8_141749052_Insertion_A_AT 
 

23 62,2 
 

11 57,9 
 

0,49 
 

0,62 1,11 0,74 - 1,67 

chr8_141840645_SNV_G_A 
 

32 86,5 
 

17 89,5 
 

0,56 
 

0,73 0,91 0,55 - 1,53 

chr8_141889514_SNV_T_C 
 

4 10,8 
 

2 10,0 
 

0,65 
 

0,97 1,01 0,55 - 1,85 

chr8_23536098_SNV_T_C 
 

7 20,0 
 

5 26,3 
 

0,42 
 

0,85 0,95 0,58 - 1,57 

chr8_23536560_Deletion_CT_C 
 

7 20,0 
 

8 42,1 
 

0,080 
 

0,21 0,70 0,40 - 1,22 

chr8_23536560_Deletion_CTT_C 
 

4 11,4 
 

3 15,8 
 

0,47 
 

0,63 0,85 0,43 - 1,66 

chr8_23536560_Deletion_CTTT_C 
 

26 74,3 
 

12 63,2 
 

0,29 
 

0,36 1,25 0,77 - 2,02 

chr8_23536560_Deletion_CTTTT_C 
 

11 31,4 
 

2 10,5 
 

0,080 
 

0,049 1,41 1,00 - 1,99 

chr8_23536560_Insertion_C_CT 
 

3 8,6 
 

2 10,5 
 

0,58 
 

0,78 0,90 0,43 - 1,89 
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chr8_23537996_SNV_C_T 
 

11 31,4 
 

8 42,1 
 

0,31 
 

0,38 0,82 0,53 - 1,27 

chr8_23538008_SNV_C_T 
 

17 48,6 
 

8 42,1 
 

0,43 
 

0,50 1,14 0,78 - 1,67 

chr8_23538220_Deletion_ACTCT_A 
 

19 54,3 
 

8 42,1 
 

0,28 
 

0,29 1,23 0,83 - 1,82 

chr8_23538426_SNV_A_G 
 

31 88,6 
 

16 84,2 
 

0,47 
 

0,63 1,18 0,60 - 2,31 

chr8_23538533_SNV_A_G 
 

32 86,5 
 

13 68,4 
 

0,11 
 

0,18 1,59 0,81 - 3,13 

chr8_23540249_SNV_G_A 
 

4 11,4 
 

3 15,8 
 

0,47 
 

0,61 0,84 0,43 - 1,64 

chr8_23540417_SNV_C_T 
 

32 86,5 
 

15 78,9 
 

0,36 
 

0,49 1,24 0,67 - 2,31 

chr8_81880096_SNV_A_G 
 

3 8,3 
 

5 26,3 
 

0,084 
 

0,16 0,52 0,21 - 1,30 

chr8_81881112_SNV_C_T 
 

4 10,8 
 

3 15,0 
 

0,47 
 

0,61 0,84 0,43 - 1,64 

chr8_81881153_SNV_G_C 
 

1 2,7 
 

4 20,0 
 

0,046 
 

0,16 0,28 0,05 - 1,62 

chr8_81881160_SNV_T_C 
 

14 37,8 
 

12 60,0 
 

0,093 
 

0,18 0,75 0,50 - 1,14 

chr8_81881338_SNV_C_T 
 

7 18,9 
 

1 5,0 
 

0,15 
 

0,12 1,35 0,92 - 1,96 

chr8_81881459_Deletion_CAAAA_C 
 

4 11,4 
 

3 15,8 
 

0,47 
 

0,61 0,84 0,43 - 1,64 

chr8_81881962_SNV_C_T 
 

28 75,7 
 

11 57,9 
 

0,14 
 

0,19 1,39 0,85 - 2,27 

chr8_81882850_SNV_A_G 
 

14 37,8 
 

12 63,2 
 

0,065 
 

0,091 0,70 0,46 - 1,06 

chr8_81883905_SNV_T_C 
 

4 11,1 
 

7 38,9 
 

0,023 
 

T 0,48 0,22 - 1,08 

chr8_81884480_SNV_G_C 
 

9 25,7 
 

8 42,1 
 

0,18 
 

0,14 0,67 0,40 - 1,14 

chr8_81885174_Insertion_A_ATGTGTG 
 

4 10,8 
 

6 31,6 
 

0,063 
 

0,13 0,55 0,25 - 1,19 

chr8_81885174_Insertion_A_ATGTGTGTG 
 

4 10,8 
 

6 31,6 
 

0,063 
 

0,13 0,55 0,25 - 1,19 

chr8_81885175_Deletion_CGT_C 
 

17 45,9 
 

7 36,8 
 

0,36 
 

0,54 1,13 0,77 - 1,66 

chr8_81885175_SNV_C_T 
 

4 10,8 
 

6 31,6 
 

0,063 
 

0,13 0,55 0,25 - 1,19 

chr8_81886442_SNV_T_C 
 

5 14,3 
 

7 36,8 
 

0,061 
 

0,08 0,48 0,22 - 1,08 

chr8_81886515_SNV_T_G 
 

13 35,1 
 

12 60,0 
 

0,064 
 

0,14 0,72 0,47 - 1,11 

chr8_81886686_SNV_C_A 
 

9 24,3 
 

8 40,0 
 

0,18 
 

0,14 0,67 0,40 - 1,14 

chr8_81886786_SNV_C_T 
 

4 11,4 
 

5 26,3 
 

0,15 
 

0,44 0,75 0,36 - 1,55 
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chr8_81887573_SNV_T_C 
 

4 12,5 
 

2 10,5 
 

0,60 
 

0,87 1,05 0,57 - 1,94 

chr8_81887806_SNV_C_T 
 

4 11,4 
 

3 15,8 
 

0,47 
 

0,87 1,05 0,57 - 1,94 

chr8_81887807_SNV_G_A 
 

5 14,3 
 

1 5,3 
 

0,30 
 

0,31 1,29 0,79 - 2,13 

chr8_81892766_SNV_G_A 
 

26 74,3 
 

16 84,2 
 

0,32 
 

0,30 0,80 0,52 - 1,22 

chr8_81897200_SNV_C_T 
 

16 43,2 
 

7 35,0 
 

0,38 
 

0,75 1,07 0,70 - 1,66 

chr8_81897446_SNV_C_T 
 

6 16,2 
 

5 25,0 
 

0,32 
 

0,44 0,75 0,36 - 1,55 

chr8_81905294_SNV_G_A 
 

13 37,1 
 

5 26,3 
 

0,31 
 

0,45 1,18 0,77 - 1,81 

chr8_81905314_SNV_A_C 
 

27 77,1 
 

14 73,7 
 

0,51 
 

0,84 1,05 0,64 - 1,73 

chr8_81905397_SNV_A_G 
 

27 73,0 
 

13 68,4 
 

0,48 
 

0,97 0,99 0,62 - 1,58 

chr8_81905533_SNV_G_A 
 

24 68,6 
 

14 73,7 
 

0,47 
 

0,60 0,89 0,58 - 1,37 

chr8_82024122_SNV_G_C   7 18,9   5 25,0   0,41   0,99 1,00 0,60 - 1,66 

chrX_66765627_SNV_G_A 
 

13 38,2 
 

7 36,8 
 

0,58 
 

0,92 1,02 0,66 - 1,59 

chrX_66766356_Deletion_TGGC_T 
 

5 14,3 
 

1 5,6 
 

0,33 
 

0,16 1,37 0,89 - 2,11 

chrX_66766356_Insertion_T_TGGC 
 

12 34,3 
 

4 22,2 
 

0,28 
 

0,45 1,18 0,77 - 1,81 

chrX_66945740_SNV_T_C 
 

26 70,3 
 

12 63,2 
 

0,40 
 

0,72 1,09 0,67 - 1,77 

chrX_66946851_SNV_T_C 
 

24 68,6 
 

13 68,4 
 

0,61 
 

0,89 1,03 0,65 - 1,64 

chrX_66948019_Insertion_G_GT 
 

21 65,6 
 

13 68,4 
 

0,54 
 

0,89 1,03 0,65 - 1,64 

chrX_66948921_SNV_G_A 
 

3 8,3 
 

2 10,5 
 

0,57 
 

0,61 0,77 0,28 - 2,10 

chrX_66949722_SNV_C_T 
 

24 68,6 
 

13 68,4 
 

0,61 
 

0,89 1,03 0,65 - 1,64 

chrX_66950022_Deletion_TAAG_T 
 

26 70,3 
 

12 63,2 
 

0,40 
 

0,72 1,09 0,67 - 1,77 

chrX_66950025_Deletion_GA_G   25 67,6   12 63,2   0,48   0,89 1,03 0,65 - 1,64 

Legenda: Teste exato de Fisher (a); Regressão de Poisson individual (b); Risco Relativo (RR) e intervalo de confiança de 95% para RR (IC 

95%). 

Nota: Os dados foram expressos pela frequência (n) e porcentagem (%). 

Fonte: A autora, 2022. 

 


