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Introdução: O Carcinoma Renal de Células Claras (KIRC) é o subtipo mais prevalente de câncer 

renal, representando cerca de 80% dos casos de câncer nos rins. A via metabólica dos tumores 

consiste em alterações nas células tumorais que corroboram com seu crescimento acelerado, de 

forma que a expressão de genes moduladores desta via, como o MTOR, que sustenta o 

crescimento tumoral e a angiogênese, e o SLC2A1, que facilita a captação de glicose pelas células 

tumorais, podem atuar como marcadores de pior prognóstico nos pacientes acometidos pelo 

tumor. Objetivo: Analisar o padrão de expressão dos genes MTOR e SLC2A1 em tecidos 

hepáticos normais e tumorais, com base em dados do The Cancer Genome Atlas (TCGA), e 

investigar sua correlação com a sobrevida global dos pacientes com KIRC. Metodologia: Dados 

de expressão gênica foram extraídos da base TCGA por meio da plataforma UALCAN, 

permitindo comparação entre 72 amostras de tecido renal normal e 533 amostras tumorais. A 

sobrevida global foi avaliada por curvas de Kaplan-Meier utilizando a ferramenta GEPIA2, com 

teste log-rank e nível de significância de p < 0,05. Resultados: Verificou-se subexpressão do gene 

MTOR e superexpressão do gene SLC2A1 nos tecidos tumorais em comparação aos tecidos 

normais. A menor expressão de MTOR associou-se a pior sobrevida global, enquanto a maior 

expressão de SLC2A1 correlacionou-se com desfechos desfavoráveis. Ambos apresentaram 

significância estatística. Outros genes analisados não demonstraram associação significativa com 

a sobrevida. Conclusão: Os dados apontam que, apesar da ativação de MTOR ser um componente 

importante para o crescimento tumoral por meio da via metabólica, o gene encontra-se 

subexpresso no KIRC, de modo que sua baixa expressão está relacionada, contra intuitivamente, 

com pior prognóstico. Em contrapartida, o gene SLC2A1 encontra-se superexpresso neste tipo de 

câncer, de modo que sua alta expressão está também associada a menor taxa de sobrevida dos 

pacientes. Tais resultados demonstram a complexidade da via metabólica na regulação do 

crescimento tumoral. Por fim, é necessário ressaltar a importância de estudos adicionais com 

validação experimental e análise dos fatores genéticos envolvidos no KIRC, de modo a, também, 



avaliar o potencial clínico do MTOR e do SLC2A1 como marcadores prognósticos ou 

terapêuticos. 
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