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Resumen

El cáncer de próstata es el 2º más diagnosticado en hombres y el 5º con mayor mortalidad. Aunque presenta unas tasas de supervivencia altas, la detección precoz 
es vital para un buen pronóstico de la enfermedad, disminuyendo las tasas de supervivencia de un 100% a un 30% cuando este ha colonizado regiones distales. El 
presente proyecto persigue recopilar y analizar todos los datos de RNA-Seq provenientes de líneas celulares o biopsias de tejido prostático sano y su homólogo 
canceroso disponibles en NCBI. Con ello pretendemos analizar cambios en la expresión génica entre ambos grupos experimentales para finalmente, mediante 
comparación con bases de datos especializadas, identificar aquellos loci que no han sido asociados a cáncer previamente. Se obtuvieron 21691 loci diferencialmente 
expresados de los cuales 6999 (30,89%) aumentan su expresión en el tejido patológico y 14992 (69,11%) revertieron su expresión. Finalmente tras el filtrado se 
obtuvieron 579 genes potencialmente novedosos en su asociación al cáncer de próstata y al cáncer en general, al no haber sido encontrados en ninguna base de 
datos de las dedicadas a la genética del cáncer.
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INTRODUCCIÓN
La próstata es una glándula del aparato reproductor masculino de algunos mamíferos 
que cumple un papel fundamental en la fecundación dado que sus secreciones 
mantienen la viabilidad de los espermatozoides. En los últimos años esta glándula ha 
ido cobrando importancia por las patologías que presenta asociadas, en especial en 
términos de incidencia y mortalidad, el cáncer de próstata

Como suele ocurrir con el cáncer, el diagnostico temprano es vital para el pronóstico 
de la enfermedad, reduciendose la supervivencia de un 100% a un 30% en estadios 
más avanzados. Ante este panorama se consideró apropiado recopilar, analizar y 
comparar toda la información relativa a la expresión génica de tejido prostático 
tumoral y sano con el fin de encontrar genes diferencialmente expresados (DEG) que 
pudieran ser útiiles como biomarcadores del cáncer de prostata y que no se hubieran 
asociado antes a cáncer

MATERIALES Y MÉTODOS

Figura 2: Proceso de recopilación y análisis  de las muestras para la obtención de los genes 
diferencialmente expresados entre el tejido sano y tumoral de la próstata

Posteriormente, tras  los análisis estadisticos en R, se hizo una anotación funcional de 
los DEG, para ello se hizo un test de Fisher de sobrerrepresentación estadistica para 
ver que procesos biológicos estaban asociados a los genes sobreexpresados y 
subexpresados en el tejido tumoral.

En cuanto a la busqueda de genes potencialmente novedosos en su asociación al 
cancer de próstata y al cáncer en general, se descargaron todas las listas de genes 
disponibles en las principales bases de datos (BDs) dedicadas al almacenamiento de 
genes mutados y diferencialmente expresados entre tejido sano y tumoral para  
compararlos con nuestra lista de DEG (extraida tras los análisis en R) y eliminar 
aquellos coincidentes. Todo ello con el objeto de que queden los no recogidos en las 
BDs y por lo tanto potencialmente novedosos en su asociación al cáncer  

RESULTADOS Y DISCUSIÓN

Figura 3: Resultados del análisis transcriptómico de las células  tumorales y su 
comparación con células sanas como control

Figura 4: Comparación de nuestra lista de DEG y filtrado de aquellos DEG 
coincidentes con las BDs

Figura 5:  Top 10 genes potencialmente novedosos en cáncer con mayor 
diferencia de expresión entre el tejido sano y tumoral de próstata

CONCLUSION
Tras el análisis bioinformático de todos los datos 
transcriptómicos de células sanas y tumorales de próstata 
concluimos:
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