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1. DATOS DEL TFG OFERTADO:

Titulo: Polimorfismos genéticos en genes relacionados con la autofagia como marcadores de susceptibilidad
y superviencia en cancer colorrectal: un meta-analisis de 4 cohortes europeas

Resumen (Introduccién, Objetivos y Plan de trabajo; max. 2.460 caracteres con espacios y fuente Arial 9):

El cancer colorrectal (CCR) es el tercer cancer mas comun en los paises desarrollados y la segunda causa principal de morbilidad y
mortalidad tanto en hombres como en mujeres en todo el mundo. A pesar de los recientes avances en el diagnéstico, la cirugia y el
tratamiento del CCR, aproximadamente el 40 % de los pacientes mueren a causa de la enfermedad. Aunque esta bien establecido
que los factores genéticos contribuyen a la patogénesis del CCR, los mecanismos moleculares que conducen al desarrollo de CRCy
su progresion siguen siendo en gran parte una incognita. Recientes evidencias sugieren que la autofagia es un proceso central que
impulsa la tumorigénesis y la respuesta citotdxica a los agentes quimioterapéuticos. Se ha descrito que la autofagia esta
desregulada en CCR, y que moléculas como Beclin 1, p62/secuestosoma y LC3 se sobre-expresan en un alto porcentaje de
carcinomas colorrectales. Ademas, los estudios genéticos han demostrado que los genes relacionados con la autofagia estan
mutados con frecuencia en las células de cancer de colon y que reguladores positivos de la autofagia (como Bif-1) estan implicados
en el desarrollo de varios tipos de cancer, incluido el adenocarcinoma de colon.

Teniendo en cuenta estos antecedentes, nuestro objetivo se evaluar si ~52000 variantes en genes relacionados con la autofagia
asocian con el riesgo a desarrollar CCR utilizando cuatro grandes cohortes europeas incluyendo mas de 10.000 pacientes. Ademas,
debido a que la autofagia se ha relacionado con la inmunidad, evaluaremos las consecuencias funcionales de los SNPs que muestren
asociacion con el riesgo de CCR mediante la realizacién de experimentos de estimulacidn in vitro en una gran cohorte de donantes
sanos, asi como mediante el andlisis de un panel de biomarcadores inflamatorios séricos y hormonas esteroideas.

Tabla de actividades y dedicacion estimada:

Planteamiento y desarrollo del trabajo 200
Elaboracién de la memoria 80
Preparacioén y ejecucion de la exposicion 20
TOTAL (12 ECTS) 300 horas

2. MODALIDAD (*):| Trabajo Experimental / de Investigacion

(*) En el caso de trabajos experimentales, el tutor considera conveniente que el estudiante ><
realice el taller “Prevencion de riesgos y eliminacién de residuos en el laboratorio”

3.DATOS DEL TUTOR/A UGR (**):

Apellidos: Sainz Pérez Nombre: Juan

Teléfono: 615391669 e-mail: juansainz@ugr.es / juan.sainz@genyo.es

(**) En el caso de trabajos desarrollados en Empresas u otras Instituciones ajenas a la Universidad de Granada, por
favor completar la siguiente informacion:

TUTOR/A DE LA EMPRESA O INSTITUCION:
Apellidos: Nombre:

Empresa / Institucion:

Teléfono: e-mail:

4. DATOS DEL ESTUDIANTE (***):

(***) Si ha sido acordado por el estudiante y profesor/a, por favor completar la siguiente informacion sobre el estudiante:
Apellidos: Nombre:

e-mail institucional:
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