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INTRODUCCION

El cancer de préstata ocupa el segundo lugar en mortalidad por cancer entre los varanes espafioles después del cancer de pulmén. Recientemente ha aumentado el nimero de canceres de préstata
detectados, en parte por la inclusign det analisis de las cantidades séricas de antigeno especifico de préstata (PSA) dentro de las estrategias de deteccitn precoz. Aunque el anélisis de PSA detecta
el cancer en una fase temprana y permite el seguimiento de su progresidn, no es un marcador perfecto y su utilidad esta siendo muy cuestionada, ya que el 65% de los pacientes con un nivel de PSA
superior a la normalidad presenta una biopsia negativa para cancer de prdstata, Por elio, durante los dltimos afios, la bisqueda de nuevos marcadores tumarales para este tipo de cdncer se ha
convertido en un tema de méxima actualidad. La hibridacién comparada utilizando microarrays de cDNA permite cuantificar y comparar la expresidn génica de miles de genes en muestras normales
y tumorales simultineamente. Por medio de esta técnica se han podido determinar nueves marcadores biolégicos de progresion del cincer. Dentro del cdncer de prdstata, quizas los mas
prometedores sean el antigeno de membrana especifico de la prostata (PSMA) y la alfa-metilacil coenzima-A racemasa (AMACR).
RESULTADOS
Se han monitorizado los niveles de expresion de dieciseis muestras de cincer de prostata utilizande como control tejide normal adyacente. Utilizando el método de analisis SAM (Significance
Analysis of Microarray) se han podido detectar mas de 1300 genes significatives (A=2; FDR=0,08%) clasificados en 21 clusters par medio de SOTA (Self Organizing Tree Algorithm). Los genes sub-
exprasados aparecen en color verde, y los sobre-expresados en rojo. Cada fila representa un cluster (SC: SOTA Cluster} que contiene un numero determinado de genes (N} y cada columna
representa una muestra de cincer de préstata. La barra de color en la parte inferior de la figura representa el nivel de expresién de los genes en cada muestra. EL arbol de barras a la izquierda del
dendrograma refleja el grado de variabilidad entre los clusters. Figura 1
Tabla 1 Clusters obtenidos por medio de SOTA (Self Organizing Tree Algorithm) tras analisis SAM {Significance
Muestras abtenidas en el Hospital Clinic de Barcelona/IDIBAPS (consentimiento Analysis of Microarray}.
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Figura 2
Tabla 2 Para estudiar la presencia de |2 proteina tspan13 en tejido prostitico hemos generado un anticuerpa
Correlacidn entre los factores clinico-patoldgicos y la tincién para tspant3 pelictonal. La funcionalidad en immunchistoquimica del anticuerpo obtenida se ha comprobado en
y AMACR obtenida en microarrays de tejido. muestras de cancer de prostata archivadas en parafina y se ha comparado con la tincion obtenida para
Purcenl;gnz“dﬁ.ar;lueslms Intensidad de tincian
Suma Gleason  Tspani13 AMACR Tspanil AMACR
6 100.00 75.00 1.75:0.96 1.63:1.38
7 88.24 91.18 1.6810.77 1.63+0.81
B 90.91 81.82 1.32:0.46 1.41:0.70
9 69.23 66.67 1.28:0.87 1.44:1.10
r -0.26 ~0.12
pt 0.01 0.23
PSA (ng/ml) :
o-10 80.39 7647 154086  1.43:0.94 Figura 3
10-20 8B.00 80.00 1.4610.67 1.6620.85 Para analizar la incidencia de la proteina tspan13 en tejido prostitico hemos realizado un microarray de
220 66.67 56.67 1.13:0.68 1.33:1.04 tajido utilizando el anticuerpa poticlonal generada. EL microarray contenfa muestras de 88 pacientes y
P 017 i en total se analizaron 175 biopsias (“cores") en total.
P 0.1 -
PIN
negativa 65.71 &5.71 1.27:0.856 1.4121.42
positiva 90.57 86.79 1.58:0.75 1.58:0.82
r 0.21 0.1
P 0.04 0.31
2 Coeficiente de Pearson.
bValor de p.
CONCLUSIONES
Nuestros resultados demuestran la sobre-expresion de la proteina TSPAN13 en cancer de prostata y que su expresidn esta relacionada con factores prongstico favorables. Por ello, pueda ser una
proteina importante en el desarrollo y la progresidn del cancer de prastata. Este estudio esta financlada par un proyecto de investigacidn de la Universidad Francisco de Vitoria.




