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O cancer de mama (CM) é a neoplasia maligna mais comum

entre mulheres, e sua incidéncia vem aumentando nas ultimas 400

décadas. E uma doenca complexa, clinicamente heterogénea e o 350

molecularmente distinta, possuindo variados subtipos. O & 300 -

subtipo superexpressdo de HER2 esta associado a maior S 250 | 222 243 231 = Neutro
agressividade da doenca, pior prognostico, menor sobrevida = 200 182 166

livre de doenca, rapido crescimento tumoral, aumento do risco E 150 e PR Danoso
de recorréncia apods cirurgia, resisténcia a terapia hormonal e “ 100 85

pouca resposta a quimioterapia convencional. Uma abordagem 50

alternativa para o estudo da genetica e a utilizacao da predicéo 0

computacional do efeito de polimorfismos ndo sindnimos Polyphen-2 Mutation - SIFT. PROVEAN  PON-P2 SNPS&GO - PhDSNP - PANTHER
(nsSNPs), que visa determinar os nsSNPs potencialmente

danosos para o funcionamento dos genes e que podem ser
responsaveis por doencas complexas em humanos.

O objetivo deste trabalho foi realizar a predicado do efeito dos
NsSNPs no gene ERBB2 humano por meio da comparacéao de
diferentes ferramentas computacionais, visando a identificacao
dos nsSNPs mais provavelmente danosos.

[ Predigéo do efeito ] nsSNPs no gene ERBB2.

Figura 1: Resultado das predicbes dos nsSNPs no gene ERBB2.
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Figura 2: Comparacgao entre os resultados das ferramentas de predicao para os 474

de 474 nsSNPs
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{ \ A combinacao das diferentes ferramentas de predicao permitiu
ikl PANTHER SNPs&GO a indicacdo dos nsSNPs com maior probabilidade de efeito
'PhD-SNP danoso no gene ERBB2 possibilitando a sua priorizacao em

estudos clinicos a serem realizados posteriormente.

Os dados dos nsSNPs foram coletados do site dbSNP
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