Introdugio: O cancer de mama (CM) ¢ um problema significativo de satde publica devido as suas altas taxas de incidéncia e
mortalidade, sendo a primeira causa de morte por cancer em mulheres brasileiras. Cerca de 5-10% dos casos estdo associados
a uma forte historia familiar (HF) e a mutagdes germinativas em genes de predisposi¢do tais como BRCAI, BRCA2 e TP53.
Objetivo: Identificar mulheres em risco de predisposi¢@o hereditaria ao CM a partir de um questionario estruturado aplicado
em nivel de aten¢do primaria e definir a prevaléncia das diferentes sindromes de predisposi¢do a esse tumor em uma amostra
populacional. Métodos: Foram obtidos dados da HF de cancer de todas as mulheres com idade > 18 anos incluidas na coorte
Nucleo Mama POA, por meio de um questionario estruturado. Pacientes com suspeita de predisposi¢ao hereditaria ao cancer a
partir do questionario foram submetidas a avaliagdo genética. Resultados: Um total de 9218 pacientes foram incluidas e 902
foram avaliadas por uma HF de cancer positiva. Aproximadamente 6% dos casos apresentavam HF caracteristica de
sindromes de predisposicao hereditaria ao CM, sendo o fen6tipo de Sindrome de Li-Fraumeni-Like (LFL) o mais comumente
encontrado (67%). Cerca de 35% preenchiam critérios para Cancer de Mama e Ovario Hereditarios e 13,7% preenchiam
critérios para mais de uma sindrome. Analises moleculares estio em andamento. Conclusdo: Uma parcela importante de
mulheres atendidas na rede publica de Porto Alegre apresenta HF tipica de predisposi¢do hereditaria ao cancer de mama e o
fenétipo mais comum é o da Sindrome LFL, associada a mutagdes no gene 7P53. Estudos subseqiientes sdo necessarios para
melhor defini¢do dessa alta prevaléncia de LFL e caracterizacdo clinico-molecular dessas familias. Estes dados serdo
importantes para delinear estratégias de rastreamento e prevengdo do cancer em individuos de alto risco.



