Proponen secuenciar los tumores primarios
para comprender coOmo se activa el cancer

Un nuevo articulo analiza la evolucion genética de los tumores de mama.

Los hallazgos, que seran publicados mafana en la revista Nature, ayudaran a
los investigadores a comprender los cambios que se producen en los
tumores a medida que progresa la enfermedad.
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En las imagenes, tumores primarios y metastasis. Foto: Nature.

A medida que progresan los tumores, éstos van adquiriendo nuevas
mutaciones genéticas que les permiten continuar creciendo y extenderse. Un
equipo de investigadores, dirigido por Samuel Aparicio, cientifico del Centro
de Investigacién del Cancer BC de Vancouver (Canadd), propone secuenciar


https://www.agenciasinc.es/articulos-del-dia/07-10-09

los tumores primarios, antes de la terapia y antes de que se hagan invasivos.

Esta secuenciacion “deberia facilitar el encontrar candidatos genéticos para
llegar a comprender los eventos que activan el cancer inicial”, explican los
autores. “Si solo se estudian las muestras de tumores mas agresivos, donde
las mutaciones son numerosas, se necesitaria un nimero mucho mas
elevado de muestras para comprender la informacion”.

Los autores utilizaron técnicas de secuenciacion de nueva generacién para
trazar un grafico de las mutaciones genéticas que se producen en un tumor
de mama alfa positivo receptor de estrégenos, que supone el 15% de todos
los casos de cancer de mama. La muestra provino de la biopsia original de
una paciente y de un tumor secundario que se le extrajo a la misma paciente
9 afios mas tarde, cuando el tumor ya se habia extendido.

“El analisis combinado de lo datos del genomay el transcriptoma revelé la
existencia de procesos de edicién del ARN que se producen en el tumor, dos
de los cuales eran desconocidos hasta ahora”, afirman. El equipo encontro
32 mutaciones presentes en el ADN del tumor secundario, 19 de las cuales
no estaban presentes en la muestra original del tumor.
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