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Resumen

Objetivos: El linfoma primario del sistema nervioso central (LPSNC) es un tumor poco frecuente y
de mal pronóstico. Los ARN no codificantes largos (lncRNA) representan una secuencia de RNA de
más de 200 pares de bases, que podrían actuar como reguladores epigenéticos. La función de los
lncRNA en el LPSNC aún se desconoce. El objetivo de este trabajo es comparar el perfil de expresión
del lncRNA en una cohorte de largos y cortos supervivientes de LPSNC para identificar potenciales
perfiles relacionados con el pronóstico de la enfermedad.

Material y métodos: Se comparó una cohorte de 11 pacientes con LPSNC con una supervivencia
larga (> 3 años) con otra cohorte de 9 pacientes con una supervivencia corta (< 9 meses). Se
secuenciaron los lcnRNA mediante técnicas de secuenciación masiva. Se realizó un
pseudoalineamiento utilizando Kallisto y, posteriormente, se utilizó Bioconductor para hacer los
análisis de expresión diferencial (DESEQ2) y de enriquecimiento diferencial (GSEA, rGREAT). Los
resultados fueron validados mediante PCR.

Resultados: De un total de 27.692 lncRNA, 14.820 estaban diferencialmente expresados entre las 2
cohortes. De estos, en 17 la expresión diferencial fue estadísticamente significativa (p  2). El análisis
funcional reveló diferencias en las vías de la síntesis de folatos, de degradación del ARN, de la
glicólisis, de señalización de linfocitos T CD4, así como de la vía PI3K.

Conclusión: Existen diferencias en la expresión de los lncRNA entre los largos y cortos
supervivientes de LPSNC. Estos lncRNA diferencialmente expresados podrían tener un papel
importante en la patogenia y pronóstico del LPSNC.


