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© INTRODUCCION

El factor de transcripcion IRF8 juega un rol dual modulando la respuesta inmune antitumoral y actuando como gen supresor de tumor.
Los tumores silencian la expresion de IRF8 adquiriendo resistencia a la apoptosis, disminuyendo la activacion de la respuesta inmune
antitumoral, y aumentando la incidencia de metastasis, sin embargo hay escasa informacion al respecto en cancer de mama.

© OBJETIVO

Evaluar si el silenciamiento de la expresion de IRF8 en cancer de mama es un determinante importante en la progresion de la
enfermedad y metastasis.

© MATERIALES Y METODOS

La expresion de IRF8 se evalud por inmunohistoquimica en muestras de tejido mamario normal, carcinoma de mama ductal y muestras
de ganglios centinelas. Para analizar si el silenciamiento de la expresion de IRF8 se correlaciona con cambios epigenéticos, realizamos
ensayo de PCR especifica de metilacion de ADN.

© RESULTADOS
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y MDA231 (Figura 2). Para eva-
luar si el silenciamiento de la
expresion de IRF8 se correla-
ciona con cambios epigenéti-
cos, realizamos ensayos de me-
tilacion de ADN. Los resultados
demuestran que la region del
promotor de IRF8 se encuentra
metilado en ambas lineas celu-
lares (Figura 3), sugiriendo
como mecanismo responsable
del silenciamiento de IRF8 en
muestras de cancer de mama.

© CONCLUSION
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M,

Se encontrdé una correlacion inversa entre el nivel de expresion de IRF8 y el fenotipo metastasico en cancer de mama, y que el
silenciamiento transcripcional de IRF8 en células tumorales de mama se correlaciona con cambios epigenéticos (metilacion del
promotor de IRF8). Estos resultados sugieren a IRF8 como potencial marcador prondstico en cancer de mama.




