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Pronostic des corticosurrenalomes
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régions d’agressivité différente. c C1 Corticosurrénalome oncocytaire (LWB 1 critére majeur + 1 mineur) C1B

C2 Tumeur de potentiel de malignité incertain (LWB 1 critere mineur) C1B

Cette analyse montre une parfaite stabilité du groupe transcriptome C1A
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LWB : score de Lin-Weiss-Bisceglia utilisé pour le diagnostic des tumeurs oncocytaires

CONCLUSION

Le protocole de séquencage RNA-seq 3’ identifie les profils transcriptome « C1A » et « C1B » et constitue une solution
adaptée pour I'évaluation pronostique sur des tissus fixés et inclus en paraffine.



