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1. DATOS DEL TFG OFERTADO:

Titulo: Influencia de la presencia de polimorfismos en genes de autofagia sobre el desarrollo de mieloma
multiple y la respuesta terapéutica y progresion

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

El mieloma multiple (MM) es una neoplasia de células plasmaticas incurable englobada en la categoria de
gammapatias monoclonales malignas y que constituye el 10-15% de todas las neoplasias hematolégicas.
Aunque se han descrito varias etapas de progresion de la enfermedad, los pacientes son Unicamente
tratados en la fase final de la enfermedad cuando los sintomas clinicos se hacen mas evidentes. Estudios
recientes han sugerido la existencia de un componente genético en MM y aunque se han identificado
numerosas alteraciones genéticas somaticas asociadas a la transformaciéon tumoral, dichas alteraciones no
se presentan de igual forma en todos los pacientes lo que hace pensar que otras alteraciones genéticas son
necesarias para que el desarrollo de MM. Estudios recientes sugieren que la autofagia puede jugar un papel
importante en la promocion de la supervivencia de la célula plasmatica ya que es un proceso por el cual los
componentes obsoletos o dafiados de la célula pueden ser eliminados a través de su interaccion con los
lisosomas. Aunque la autofagia es un proceso que se activa ante estimulos muy especificos como la
ausencia de nutrientes o la hipoxia, se ha demostrado que este complejo proceso ademas esta implicado en
la transformacion tumoral y en la respuesta citotdxica frete a los farmacos quimioterapéuticos. En este
contexto, nuestro grupo pretende identificar las alteraciones genéticas en genes de la autofagia que estan
asociadas al desarrollo de MM, la respuesta al tratamiento y la progresion de la enfermedad asi como la
caracterizacion de la funcion biolégica de las variantes genéticas que se consideren 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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