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Resumen

Introduccion: Durante el desarrollo de un tumor, |as plaquetas sanguineas interaccionan con las células
tumorales, o que induce cambios en su contenido de ARN que podrian utilizarse como biomarcadores con
fines diagndsticos.

Objetivos: Caracterizar los cambios en el transcriptoma plaquetario asociados al desarrollo del CCR.

M étodos. Mediante secuenciacion masiva (I1lumina), se realizd anadlisis diferencial del ARNm aislado de
plaquetas de 30 pacientes que acudieron a Servicio de Endoscopias del HCULB pararealizarse una
colonoscopia, incluyendo 10 pacientes con colonoscopia normal, 11 con hallazgo de pdlipos (sin displasiade
alto grado), y 9 con cancer. El andlisis de expresion diferencial de los grupos se realiz6 utilizando €l paquete
DESeg2 R (1.20.0). Los valores p resultantes se gjustaron utilizando el método de Benjamini y Hochberg.
Los genes con un valor p gustado 0,05 fueron asignados como expresados diferencia mente.

Resultados: El andlisis comparativo Cancer vs. Control (colonoscopianormal + pdlipos) mostro 2.207 genes
diferencialmente expresados entre los 2 grupos, de los cuales 1.594 estén sobreexpresadosy 613
infraexpresados. Al comparar los 3 grupos (normal, pdlipos, ccr), e mayor nimero de genes con expresion
significativamente diferente o observamos al comparar CCR vs. normal, con un total de 1.867 genes, 1.248
aumentados y 619 disminuidos. La comparacién CRC vs. POLIPOS mostr6 1201 genes diferencialmente
expresados, 938 incrementados y 263 disminuidos. Finalmente, al comparar os grupos POLIPO vs. Normal
encontramos un total de 709 genes que mostraron diferencias significativas, 296 aumentadosy 413
disminuidos. El andlisis de enriquecimiento funcional revel6 que los términos GO mas significativos en el
grupo de genes detectados al comparar cancer vs. control fueron: activacion de neutrofilos, degranulacion de
neutrofilos, produccién de interleuquinas 6 y 8, regulacion de la produccién de TNF (procesos biol 6gicos);
lumen vesicular, membrana vacuolar, lumen vacuolar, grénulos terciarios, granulos ricos en ficolina-1,
membrana de vacuola litica, membrana de granulo de secrecion (componente celular); union a
carbohidratros, actividad oxidorreductasa, transporte de aminoacidos, unién ainmunoglobulinas, unién a
matriz extracelular, unidn a citoquinas, receptor de reconocimiento de patrones (funcion molecular).

Conclusiones:. El desarrollo de CCR se asocia con cambios en el transcriptoma plaquetario por 1o que las
plaguetas constituyen una fuente potencial de biomarcadores para este tipo de tumor. Estos datos
proporcionan ademas informacién relevante en relacion alos mecanismos fisiopatol 6gi cos que subyacen en
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lainteraccion tumor-plaqueta.
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