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INTRODUCCIÓN
Se ha reportado una alta frecuencia de variantes en
la proteína p110α, subunidad catalítica de PI3K
clase 1, que estarían asociadas al desarrollo del
cáncer de mama. En su mayoría se presentan en el
dominio helicoidal y quinasa.

OBJETIVO
Realizar un análisis in sílico para predecir el
impacto de las variantes E542K, E545K y
H1047R/L sobre la proteína p110α y su
asociación con el fenotipo del cáncer de
mama.

METODOLOGÍA
Se utilizó la secuencia aminoacídica de p110α disponible en la base de datos del NCBI (código de
acceso NP_006209.2). Para el análisis del impacto funcional y estructural de las variantes E542K,
E545K y H1047R/L se utilizó el meta-servidor PredictSNP, integrado por seis herramientas
predictoras: SIFT, PhD-SNP, PolyPhen-1, PolyPhen-2, MAPP y SNAP. Posteriormente, se utilizó la
herramienta SuSPect para predecir la asociación de las variantes con el fenotipo de cáncer de
mama.

CONCLUSIONES
El análisis in sílico predice un impacto negativo de las variantes analizadas en la estructura y 

función de la subunidad catalítica de PI3K (p110α) y las asocian al fenotipo de carcinoma 
mamario.
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