Descubiertos nuevos genes clave en la
evoluciéon del mieloma multiple

Investigadores espanoles han descrito un conjunto nuevo de genes
especificos que condicionan la aparicién y desarrollo del mieloma mdltiple,
el segundo cancer de la sangre mas frecuente. La investigacion demuestra
que la expresién de estos genes permite clasificar mejor a los pacientes en
términos de supervivencia.

SINC 22/2/2021 13:41 CEST

De dcha a izda: Felipe Prosper y Xabi Agirre junto a las primeras autoras del articulo Arantxa

Carrasco-Leon y Teresa Ezponda y otros investigadores del Programa de Hemato-Oncologia del

Cima. / CIMA

Cientificos de la Clinica y el Cima Universidad de Navarra lideran una
investigacion internacional que revela un conjunto nuevo de genes
especificos de mieloma muiltiple que condicionan su aparicién y desarrollo.
Este descubrimiento ha permitido identificar 40.511 nuevos genes no
codificantes —hasta ahora denominados como genoma basura- implicados
en la evolucion de este cancer de la sangre.
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El estudio ademas demuestra que la expresion de estos genes, junto con las

alteraciones genéticas relacionadas con un mal pronéstico en los pacientes
con mieloma multiple, permite clasificar mejor los resultados de
supervivencia. Los resultados, publicados en la revista Leukemia, abren la
puerta al desarrollo de nuevas estrategias terapéuticas basadas en el ARN
para este tumor.

Esta investigacion ha descifrado un tipo de moléculas,
los ARN largos no codificantes, que permiten identificar
nuevos genes con un papel clave en el origeny
funcionamiento de las células cancerigenas

El mieloma multiple es una enfermedad incurable que se origina en la
médula 6sea. Se trata de una enfermedad muy heterogénea biolégicamente
y de manejo clinico complejo, y el segundo cancer hematolégico mas
frecuente.

Recientes investigaciones en oncologia se han centrado en el estudio de
unas moléculas implicadas en la regulacion del genomay la expresion de los
genes. En concreto, esta investigacion ha descifrado un tipo de moléculas de
ARN, los ARN largos no codificantes (IncRNA, por sus siglas en inglés), que
permiten identificar nuevos genes con un papel clave en el origeny
funcionamiento de las células cancerigenas.

“El estudio inicial de la deteccion y definicion del transcriptoma completo de
los INcRNAs se ha realizado en muestras de 38 pacientes con mieloma
multiple mostrando su funcionalidad en la enfermedad. También hemos
demostrado su potencial como biomarcador analizando la serie de
pacientes de mieloma multiple mas completa en la actualidad, denominada
estudio CoMMPass”, sefiala Xabier Agirre, investigador en Hemato-
Oncologia del Cima.

Interesantes dianas terapéuticas

En la parte clinica “hemos demostrado que la expresion de los INcCRNAs,
junto con las alteraciones genéticas de mal prondstico para los pacientes
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con mieloma multiple, subestratifica mucho mejor a los pacientes en cuanto

a su supervivencia”, apunta Felipe Prosper, codirector del Programa de
Hemato-Oncologia del Cima y del Servicio de Hematologia de la Clinica
Universidad de Navarra.

Hay otros muchos genes clave para el desarrollo
del mieloma multiple que podrian abrir las puertas
a nuevas terapias basadas en ARNs especificos

Segun los investigadores, este avance demuestra que hay otros muchos
genes que son clave para el desarrollo de esta enfermedad y que podrian ser
interesantes dianas terapéuticas abriendo las puertas a nuevas terapias
basadas en ARNs especificos de mieloma muiltiple.
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Gobierno de Navarra, entre otras instituciones publicas y privadas.
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