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Introducdo: A metilagdo do DNA desempenha um papel importante na regulacdo da
expressao génica. Durante a tumorigénese, a hipermetilacdo em regides promotoras ricas
em ilhas CpG é um mecanismo que pode inativar genes supressores de tumor e contribuir
para o desenvolvimento de cancer de cabega e pescoco. Objetivo: Avaliar a metilagéo das
regibes promotoras dos genes supressores de tumor RASSF1A (Ras association domain
family member 1) e MGMT (O-6-methylguanine-DNA methyltransferase) em carcinoma
espinocelular de cabeca e pescoco. Métodos: O gene RASSF1A foi analisado em 42
amostras de tecidos tumorais, enquanto o MGMT foi possivel para 37 delas. Amostras de
tecido normal adjacente ao tumor ou de sangue periférico foram utilizadas como controle
A técnica de High Resolution Melting (HRM) foi utilizada para analise de metilagdo. A
amplificacdo por reacdo em cadeia da polimerase (PCR) e HRM foi realizada no StepOne
PCR em tempo real do sistema (Applied Biosystems). Resultados: Para o gene RASSF1A,
50% (21 de 42) das amostras de tecidos tumorais analisadas para a ilha CpG foram
metiladas, enquanto para 0 MGMT, das 37 amostras de tecidos tumorais analisadas, 17
(46%) apresentaram metilacdo. A analise estatistica entre os pares de amostras tumorais e
as normais (tecido normal adjacente e sangue) ndo mostrou diferenca significante quanto a
presenca de metilacdo para o gene RASSF1A (p=0,44, teste de Fischer) e para o gene
MGMT (p=1,00, teste de Fisher). Tambem n&o foi observada diferenca significante para os
subgrupos de tecido tumoral e normal adjacente (RASSF1A p=0,08 e MGMT p=1,00), bem
como para subgrupo de tecido tumoral e sangue periférico (RASSF1A p=1,00 e MGMT
p=1,00). A andlise da influéncia dos fatores epidemioldgicos (género, idade, cor da pele),
dos fatores de risco (tabagismo e etilismo) e dos parametros clinicos (estadiamento e sitio
priméario do tumor) quanto a presenga de metilacdo ndo mostrou associacao significante
para essas variaveis. Conclusdo: N&o foi encontrado associacdo entre a presenca de
metilacdo nos tecidos tumorais para os genes RASSF1A e MGMT e as caracteristicas
clinico-patologicas, epidemiologicas e fatores de risco.
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