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Introducdo: Estudos demonstram que fendmenos mutacionais em regides génicas responsaveis pelo ciclo celular e
reparo aos danos de DNA estdo intimamente relacionados a formacao do cancer. Além disso, as alteracdes
epigenéticas contribuem, significativamente, para o surgimento de neoplasias. Objetivo: Correlacionar os efeitos de
fatores epigenéticos (modificacdes de histonas, metilacdo de DNA e microRNA) que podem levar ao desenvolvimento
de células cancerigenas. Metodologia: Andlise de estudos envolvidos com o tema em questdo. As bases de dados
utilizadas foram Scientific Electronic Library Online (Scielo) e ScienceDirect, com os descritores ‘‘epigenetics’’,
‘“’cancer’’ e ‘'methylation’’ Resultados e Discussao: Hipometilacdo e hipermetilacdo causam a expressao ou inibicdo de
genes, e hd um equilibrio estreito entre regular a ativacdo ou repressao de genes na atividade celular normal. A
metilacdo anormal é uma marca bem conhecida do desenvolvimento e progressao do cancer e pode transformar
células-tronco normais em células-tronco cancerigenas. Mudancas generalizadas nos padroes de metilacdo do DNA e
modificacdes da cromatina sao caracteristicas-chave da reprogramacdo epigenética na transformacao maligna e
diferenciacdo de células-tronco. Alteracdes transcricionais relacionadas a metilacdo do DNA em células cancerigenas
sao frequentemente consistentes com o aumento da densidade de metilacdo, mas ndo estd claro se a densidade em
si ou se espalhando para regides especfificas estd correlacionada ao silenciamento do gene. O mecanismo para a
alteracdo epigenética pode ndo ser necessariamente especifico da metilacdo do DNA, mas pode ser uma perda da
integridade estrutural da eucromatina nos locais de inicio da transcricao (TSS), que se reflete nas alteracbes da
metilacao. Conclusao: Os resultados obtidos demonstraram que alteracdes na metilacdao do DNA, assim como a
metilacao anormal em locais especificos do genoma estdo relacionados com o surgimento do cancer, evidenciando a
necessidade de se compreender aspectos epigenéticos, que podem auxiliar a realizacdo de diagndsticos precoces e
tratamentos potencialmente eficazes.



