INVESTIGACION

Descubiertos nuevos genes clave

en la evolucion del mieloma multiple

Cientificos de la Clinica
y el Cima lideran un
estudio internacional
que revela un conjunto
nuevo de genes
especificos dela
enfermedad

CUN H Cientificos de la Clinica
y el Cima lideran una inves-
tigacion internacional que
revela un conjunto nuevo de
genes especificos de mieloma
multiple que condicionan su
aparicion y desarrollo, que ha
permitido identificar 40.511
nuevos genes no codificantes
(hasta ahora denominados
como genoma basura) impli-
cados en la evolucién de este
cancer de la sangre.

El estudio ademas demuestra
que la expresion de estos ge-
nes, junto con las alteraciones
genéticas relacionadas con un
mal pronéstico en los pacien-
tes con mieloma multiple, per-
mite clasificar mejor los resul-
tados de supervivencia.

Losresultados de este trabajo
se han publicado en Leukemia,
una de las revistas cientificas
con mayor prestigio interna-
cional en el campo de la he-
matologia, y abren la puerta al
desarrollo de nuevas estrate-
gias terapéuticas basadas en el
ARN para el mieloma miiltiple,
el segundo cancer hematologi-
co mas frecuente.

En la investigacién han par-
ticipado el grupo del Dr. Ifiaki
Martin-Subero, del Instituto
de Investigaciones Biomédicas
August Pi i Sunyer (IDIBAPS)
de Barcelona, y del grupo del
Dr. Ari Melnick, del Weill Cor-
nell Medical College de Nueva
York, entre otras instituciones.

De izquierda a derecha, delante: Felipe Présper y Xabi Agirre junto a las primeras autoras del articulo Arantxa
Carrasco-Ledny Teresa Ezponday, detras, otros investigadores del Programa de Hemato-Oncologia del Cima.

UN ARN TRADUCTOR. El mielo-
ma multiple es una enferme-
dad incurable que se origina en
lamédula 6sea. Se trata de una
enfermedad muy heterogénea
biolégicamente y de manejo
clinico complejo. En concreto,
esta investigacion ha desci-
frado un tipo de moléculas de
ARN, los ARN largos no codifi-
cantes, que ha permitido a los
investigadores identificar nue-
vos genes con un papel clave
en el origen y funcionamiento
de las células cancerigenas.
“El estudio inicial se ha reali-
zado en muestras de 38 pacien-
tes con mieloma multiple mos-
trando su funcionalidad en la
enfermedad. También hemos
demostrado su potencial co-
mo biomarcador analizando la
serie de pacientes de mieloma
multiple mas completa en la
actualidad, denominada Es-
tudio CoMMPass”, senala el
Dr. Xabier Agirre, investigador

del Cima. En la parte clinica,
“hemos demostrado que la ex-
presion de los IncRNAs, junto
con las alteraciones genéticas
de mal pronostico para los pa-
cientes con mieloma multiple,
sub-estratifica mucho mejor
a los pacientes en cuanto a su
supervivencia”, apunta el Dr.
Felipe Prosper, codirector del
Programa de Hemato-Oncolo-
gia del Cima y del Servicio de
Hematologia de la Clinica.
Segiin los investigadores, es-
te avance demuestra que hay
otros muchos genes que son
clave para el desarrollo de es-
ta enfermedad y que podrian
ser interesantes dianas tera-

El hallazgo, publicado en
Leukemia, abre la puerta
al desarrollo de nuevas
estrategias terapéuticas
basadas en el ARN para
el mieloma maltiple.

péuticas abriendo las puertas
a nuevas terapias basadas en
ARNSs especificos.
Estainvestigacion se hareali-
zado en el marco del Instituto
de Investigacion Sanitaria de
Navarra (IdiSNA) y del Centro
de Investigacion Biomédica en
la Red de Cancer (CIBERONC).
Ha contado con la colabora-
cion de Iberdrola, a través de
la Asociacion Espaiiola contra
el Cancer (AECC) en su convo-
catoria Accelerator, en la que
participan también la Cancer
Research UK (CRUK) y la Fon-
dazione AIRC per la Ricerca sul
Cancro (AIRC). A su vez, hare-
cibido financiacion dela Unién
Europea dentro del proyecto
Blue Print Epigenome, la Mul-
tiple Myeloma Research Foun-
dation, el Ministerio de Cien-
cia e Innovacion de Espana,
la Fundacion Ramon Areces y
el Gobierno de Navarra, entre
otras instituciones piiblicas.
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