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1. DATOS DEL TFG OFERTADO:

Titulo: El Immunochip como herramienta para la identificacion de variantes genéticas asociadas con el
riesgo de desarrollar leucemia mieloide aguda y con la respuesta terapéutica y progresion

Resumen (max. 2.178 caracteres, estructurado en Introduccién, Objetivos y Plan de trabajo):

Antecedentes. La leucemia mieloide aguda (LMA) es una enfermedad caracterizada por la infiltracion de la médula
Osea con células hematopoyéticas anormales y poco diferenciadas. El desarrollo de LMA se ha asociado a la presencia
de alteraciones genéticas que incluyen mutaciones puntuales, translocaciones cromosomicas, delecciones,
amplificaciones y cambios epigenéticos. A pesar del avance en el conocimiento de los mecanismos moleculares de la
LMA vy la clasificacién de los pacientes en grupos de riesgo en base a esas alteraciones genéticas, existe todavia poca
informacién sobre como se desencadena la enfermedad y cuales son los procesos bioldgicos responsables de la
resistencia a la terapia y la recaida de los pacientes. Los tratamientos convencionales producen resultados bastante
decepcionantes con una inmensa mayoria de los pacientes en recaida tras los 5 primeros afios de tratamiento.
Justificacion. Considerando el elevado numero de afectados, la limitada utilidad de los tratamientos actuales y el
envejecimiento constante de la poblacion, existe una creciente necesidad de identificar nuevos marcadores asociados a
LMA asi como a la respuesta terapéutica y la progresion. Hipétesis. La identificacion de alteraciones genéticas
asociadas con el desarrollo de LMA o la respuesta a los tratamientos y la progresién mediante estudios de GWAS
(genome-wide association study) y genes candidato puede ayudarnos a identificar nuevas dianas terapéuticas y mejorar
el seguimiento de los pacientes diagnosticados con LMA. Objetivos. Identificar variantes genéticas asociadas con LMA
asi como marcadores de respuesta terapéutica y prondstico a través de una ambiciosa estrategia que combina un
estudio de GWAS con el Immunochip y la replicacién de los hallazgos en una poblacion de replicacion. Métodos. Los
objetivos del proyecto seran abordados en el contexto del consorcio internacional NuCLEAR y la empresa VIVIA
Biotech mediante las siguientes fases: 1) Analisis de 211.000 SNPs del sistema inmune (Immunochip®); 4) Validacion
de los resultados mas relevantes y 3) Integracion de datos genéticos con datos clinicos para la identificacion de
marcadores de interés.

Tabla de actividades y dedicacion estimada:

Planteamiento, orientacion y supervision 60
Exposicion del trabajo 10
Desarrollo del trabajo 200

Preparaciéon de la memoria 30
TOTAL (12 ECTS) 300 horas

2. OFERTADO POR (*): | Profesor/a del Departamento

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

e-mail institucional:

3. MODALIDAD: | Trabajo Experimental / de Investigacion

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

Apellidos: LOPEZ NEVOT Nombre: MIGUEL ANGEL
Teléfono: 958020318 e-mail: manevot@ugr.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: SAINZ PEREZ Nombre: JUAN

Empresa / Institucion: GENYO. Centro de Gendmica y Oncologia

Teléfono: 958715500 ext. 126 e-mail: juan.sainz@genyo.es
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