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Introducao: A hipermetilacao aberrante do promotor
de genes associados com o cancro é um evento frequen-
te em diversas neoplasias. Os tumores renais carac-
terizam-se pela sua heterogeneidade, nao sé histopa-
tolégica como gendémica. O objectivo deste trabalho
consistiu na definicaio de um perfil de metilacdo das
principais neoplasias epiteliais renais e avaliacdo do seu
valor clinico e patolégico.

Material e Métodos: Foram avaliadas 18 regices pro-
motoras por PCR quantitativo especifico para metilagao
em 85 tumores renais primarios [52 células claras, 13
papilares, 10 croméfobos e |0 oncocitomas] e 62 amos-
tras de tecido normal. Os niveis de metilagdo foram de-
terminados em DNA genémico modificado pelo méto-
do do bisulfito e correlacionados com os parametros
clinicopatolégicos.

Resultados: Os niveis de metilacdo de CDHI, PTGS2
e RASSFIA diferiram significativamente entre os qua-
tro tipos de tumores. Os niveis de metilacio do
CDHI foram superiores nos carcinomas de células

claras comparativamente aos croméfobos e oncocito-
mas (p=0.00016 e p=0.0034, respectivamente), en-
quanto que os niveis de metilagdo do PTGS2 foram
significativamente superiores nos carcinomas de células
claras comparativamente aos papilares (p=0.004). Os
niveis de metilacao do RASSF | A além de discriminarem
os carcinomas papilares dos restantes subtipos, tendem
adistinguir os carcinomas croméfobos dos oncocitomas
(p=0.013). Adicionalmente, os niveis de metilagao para
estes genes foram significativamente superiores nos
carcinomas papilares relativamente ao tecido normal
(p=0.035). Nos tumores papilares os niveis metilagdo
do CDHI correlacionaram-se negativamente com o
estadio tumoral (r= -0.67, p=0.012) e os de RASSFIA
com o grau nuclear (r=-0.68,p=0.010).

Conclusao: O painel de genes estudado, que inclui o
CDHI, PTGS2 e RASSFIA permite identificar os tu-
mores renais mais frequentes podendo contribuir para
uma melhor avaliacio pré-operatéria e consequente
decisao terapéutica em massas renais suspeitas.



