Canarias

Secc: SOCIEDAD Valor: 1.424,38 € Area (cm2): 164,3 Ocupac: 18,23 %

Canarias7

Islas Canarias

Pr:
Tirada:
Dif:

Doc: 1/1

El CSIC desarrolla una herramienta para
analizar las alteraciones de células cancerosas
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LAS PALMAS DE GRAN CANARIA. Un
equipo de investigadores del Cen-
tro de Investigacion del Cancer de
Salamanca (CIC-CSIC-US), institu-
to mixto del Consejo Superior de In-
vestigaciones Cientificas (CSIC) y la
Universidad de Salamanca, ha de-
sarrollado una nueva herramienta

informatica, denominada CiberAMP,
para analizar con mas detalle las al-
teraciones genéticas del genoma de
las células cancerosas. La herra-
mienta permite establecer, por pri-
mera vez, correlaciones directas en-
tre cambios en el nimero de copias
de genes que tienen lugar en las cé-
lulas tumorales y los niveles de ex-
presion de estos, asi como identifi-

car alteraciones genéticas con un
papel directo en el desarrollo del
cancer. El trabajo se ha elaborado
por el laboratorio dirigido por el in-
vestigador del CSIC Xosé Bustelo,
del CIC-CSIC-US, el Centro de Inves-
tigacién Biomédica en Red de Can-
cer (CIBERONC-CSIC-US) y la Cone-
xién Cancer del CSIC. Se publica en
la revista Biology.
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«Esta nueva herramienta, que
es de facil utilizacion por cualquier
usuario sin necesidad de tener
grandes conocimientos de infor-
matica, nos da informacion sobre
el grado de correlacién entre el
cambio del numero de copias de
genes y sus niveles de expresion
utilizando los datos gendmicos dis-
ponibles para 33 tipos de tumores
diferentes obtenidos tras el estu-
dio de més de 11.000 pacientes»,
explica Rubén Caloto, investiga-
dor del CIBERONC-CSIC-USy au-
tor principal de este trabajo. «Ade-
mas -senala Caloto-, nos permite
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saber el contexto genomico de es-
tas alteraciones genéticas, lo que
nos da una informacién muy va-
liosa para saber si esos genes al-
terados tienen funciones impor-
tantes en el desarrollo de estos tu-
mores. Y es también muy flexible,
puesto que con ella podemos es-
tudiar un gen concreto en un tu-
mor concreto o, alternativamen-
te, miles de genes en cualquier tu-
mor o grupo de tumores que que-
ramos». La caracterizacion del ge-
noma de los tumores principales
ha permitido descubrir miles de
alteraciones genéticas asociadas.



