META-ANALISIS DE LOS CAMBIOS EN LA EXPRESION GENICA
ASOCIADOS AL CANCER DE PROSTATA PRIMARIO

Resumen

El cancer de prostata es el 2° mas diagnosticado en hombres y el 5° con mayor mortalidad. Aunque presenta unas tasas de supervivencia altas, la deteccion precoz
es vital para un buen prondstico 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 lineas celulares o biopsias de tejido prostatico sano y su homologo
canceroso disponibles en NCBI. Con ello pretendemos analizar cambios en la expresion génica entre ambos grupos experimentales para finalmente, mediante
comparacion con bases de datos especializadas, identificar aquellos loci que no han sido asociados a cancer previamente. Se obtuvieron 21691 loci diferencialmente
expresados de los cuales 6999 (30,89%) aumentan su expresion en el tejido patolégico y 14992 (69,11%) revertieron su expresion. Finalmente tras el filtrado se
obtuvieron 579 genes potencialmente novedosos en su asociacion al cancer de préstata y al cancer en general, al no haber sido encontrados en ninguna base de
datos de las dedicadas a |la genética del cancer.

INTRODUCCION RESULTADOS Y DISCUSION CONCLUSION

La préstata es una glandula del aparato reproductor masculino de algunos mamiferos Tras el analisis bioinformatico de todos los datos
que cumple un papel fundamental en la fecundacion dado que sus secreciones transcriptomicos de células sanas y tumorales de préstata
mantienen la viabilidad de los espermatozoides. En los ultimos anos esta glandula ha concluirenos; y P
ido cobrando importancia por las patologias que presenta asociadas, en especial en .
términos de incidencia y mortalidad, el cancer de prostata
¢ Seexpresa el 62% (35.9360/62.T57) del ranscriptoma humano
» Aproximadamente el 55% (21.691/38.936) de los genes estan
diferencialmente expresados
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Nan-Hadghin ymchams Figura 3: Resultados del analisis transcriptomico de las células tumorales y su
e comparacion con células sanas como control
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para futuras investigaciones).
CQueda patente la relevancia de genes no codificantes (miRNA, IncRNA,
pseudogenes) en la oncogenesis. Existe una tendencia en la actualidad
a ser objeto de estudio.
Eapresslm pEniid o0 Cancer do proslals Enpoesiln gesricd &n CanCe e jensrgl
Como suele ocurrir con el cancer, el diagnostico temprano es vital para el prondstico e e - - o -
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comparar toda la informacion relativa a la expresion genica de tejido prostatico L - o o : : Se hace por tanto necesario un analisis funcional de estos genes.
tumoral y sano con el fin de encontrar genes diferencialmente expresados (DEG) que O —— Mutaciia Qinice s GINCH on geners
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subexpresados en el tejido tumoral.

En cuanto a la busqueda de genes potencialmente novedosos en su asociacion al
cancer de prostata y al cancer 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 UNIVERSIDAD
compararlos con nuestra lista de DEG (extraida tras los analisis en R) y eliminar Figura 5: Top 10 genes potencialmente novedosos en cancer con mayor DE GRANADA
aquellos coincidentes. Todo ello con el objeto de que queden los no recogidos en las diferencia de expresion entre el tejido sano y tumoral de préstata

BDs y por lo tanto potencialmente novedosos en su asociacion al cancer
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