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El Cancer de Mama (CM) es la neoplasia maligna mas frecuente
vy una de las principales causas de muerte relacionada con el
cancer entre las mujeres en todo el mundo (Jiang & Li, 2021).

En Argentina, segun estadisticas del afio 2018,
el CM es el cancer con mayor incidencia,

con una tasa de 73 casos por cada 100.000 mujeres
(Instituto Nacional del Cancer [INC], septiembre 2021).



Cancer de Mama

El fenotipo invasivo de un tumor depende de |la capacidad de sus células en atacary
degradar componentes de la matriz extracelular (MEC), para luego migrar a través.
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Multiples funciones de MMPs sobre la MEC, vinculadas a la progresion del cancer
Posadas, 23 y 24 de Septiembre de 2021
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(Radisky & Radisky, 2015).

(Jiang & Li, 2021).

Su estudio es clave para mejorar el diagndstico y tratamiento de pacientes

OBJETIVO

Determinar el Polimorfismo de Nucledtido Simple (SNP) rs3787268 de MMP-9,
en pacientes con CM y en mujeres clinicamente sanas de la provincia de Misiones

Posadas, 23 y 24 de Septiembre de 2021



Metodologia

* Se analizo el SNP rs3787268 en muestras de sangre entera obtenidas por puncion
venosa (13 casos y 14 controles); adquiridas del Sanatorio Boratti, laboratorio CEBAC

y Banco de Sangre, Tejidos vy Biologicos de Posadas

Extraccién de ADN Salting Out modificado de Miller et al. (1988) SNP rs3787268

Primer3. (F) 5’-3" GCAACATAGCCAGACTCCCAYy (R) 5’-3" CCGGACTCAAAGGCACAGTA.

Posicionengen | 9185
Cambiode base | A/G/IT

Left Prumer 2:

Start: 175

3' Stab: 4.4 Penalty: 0.253

Cebadores
Right Primer 2:
Start: 728 3' Stab: 2.7 Penalty: 0.320

Pair: Product Size: 554 bp TB:15.0 Penalty: 0.573

1,5mM de MgCl2, 50uM de dNTPs 1uM ada cebador

Programa de ciclado Desnaturalizacion inicial 3 min 942C. 30 ciclos de: Desnaturalizaciéon 30 seg 942°C,
g Hibridacion 30 seg 59°C, Elongacion 40 seg 72°C. Extension final 5 min 72°C

Secuenciacion Macrogen Korea

Analisis estadistico SNPstat
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Fragmento de secuencia del rs3787268, homocigota G/G,

PM 11 12 13 14 1516 17 18 19 perteneciente a la muestra 2.
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Amplificacion de fragmento de 554 pb de
rs3787268 en gel de agarosa al 2%.
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« Frecuencias genotipicas de casos y controles

Controles

Genotipo
9 | oe9 | 8 | o057 |
o | o [ 1 | o007 |

MODELO Genotipo Controles ODDS RATIO (IC 95%)

<« Modelos de herencia y Odds - Ratio
Codominante 1.41 (0.28-7.13)
-_

Frecuencia

Alelo « Frecuencias génicas
G de casos y controles

Dominante 1.69 (0.35-8.22

i G/G, A/A | 9(69,2%) | 9 (64,3%)
Sobre - - ) 25(0.25-6.23)




Conclusiones X

Dadas las frecuencias génicas y genotipicas existe mayor prevalencia del alelo G
en la poblacidn; siendo mas frecuentes los genotipos homocigota G/G, seguido del
heterocigota G/A.

Teniendo en cuenta los OR obtenidos, no se encontro asociacion significativa entre las
poblaciones con y sin cancer de mama.

Preliminarmente podriamos concluir que no hay asociacion del SNP rs3787268 con el
riesgo de contraer cancer de mama. Coincidente con la literatura (Dofara et al., 2020; Xu et al., 2020)

Sin embargo, para confirmar un resultado concluyente es necesario
muestrear y secuenciar un mayor numero de individuos.

Se deberia analizar asociacion respecto de otros polimorfismos
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