
prueba genética que determina 
el riesgo de cáncer hereditario
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Ejemplo de la diferente cobertura de una región específica 
del exoma con el WES de Veritas versus otras compañías.

»Secuenciación del exoma completo con 
cobertura media 100x, secuenciando más del 99% 
de los genes de interés a ≥20x.
»La secuenciación del exoma completo (WES) de 
Veritas tiene un diseño optimizado que mejora la 
cobertura y permite secuenciar de manera más 
homogénea el exoma.
»Veritas cuenta con un equipo de genetistas 
expertos en análisis de variantes que realizan la 
interpretación en base al conocimiento científico 
más actualizado, con un software especializado 
desarrollado para la clasificación detallada de 
variantes.

Información técnica exoma completo
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Veritas nace en 2018 de la mano del Dr. Luis Izquierdo, el Dr. Vincenzo Cirigliano y Javier de Echevarría, que 
acumulan una experiencia dilatada en el campo de la genética, el diagnóstico y la biotecnología. Inicialmente 
ligada a Veritas Genetics, compañía fundada en 2014 por el Prof. George Church, uno de los pioneros en 
medicina preventiva, Veritas nació con el objetivo de poner la secuenciación del genoma y su interpretación 
clínica al alcance de todos los ciudadanos como herramienta para prevenir enfermedades y mejorar la salud 
y la calidad de vida.

Desde sus inicios, Veritas ha liderado la actividad y el desarrollo en los mercados en los que opera; con el 
objetivo de convertir la genómica en un instrumento cotidiano al servicio del bienestar de las personas.

En marzo de 2022 Veritas anuncia que pasará a formar parte de LetsGetChecked, empresa de soluciones 
sanitarias globales con sede en Dublín y Nueva York que proporciona las herramientas para gestionar la salud 
desde casa, a través del acceso directo a las pruebas de diagnóstico y la atención virtual.

veritasint.com



Los paneles pancancer detectan hasta un 50% 
más de pacientes en riesgo frente a paneles 
dirigidos a un solo tipo de cáncer.(1)

La detección de variantes en genes relacionados con el 
desarrollo del cáncer es clave para adoptar medidas 
preventivas.

¿Qué es myCancerRisk? ¿Para quién es myCancerRisk?

Asesoramiento al especialista

¿Qué tipo de muestra hace falta?

¿Qué incluye el test?

¿Por qué solicitar myCancerRisk?

myCancerRisk es una prueba genética que 
permite conocer el riesgo de desarrollar 
diferentes tipos de cáncer hereditario. 

La prueba analiza 40 genes mediante secuen-
ciación del exoma completo (Whole Exome 
Sequencing). El test determina variantes de 
un solo nucleótido, pequeñas inserciones y 
deleciones, así como variantes del  número de 
copias (grandes deleciones/duplicaciones) en 
genes específicos, relacionados con los tipos 
de cáncer hereditario más frecuentes. 

Una muestra de saliva o sangre en kit 
específico proporcionado por Veritas.

Veritas aporta un servicio diferencial 
facilitando asesoramiento al especialista 
para la interpretación de los resultados de su 
paciente, siempre que lo necesite.

Los paneles genéticos ampliados detectan 
cerca de un 50% más de pacientes en 
riesgo de cáncer, lo que permite establecer 
medidas preventivas y/o de seguimiento para 
reducir el riesgo o detectar la patología 
precozmente.

La prueba está especialmente indicada en:

»

»

»

»

Personas que hayan sido diagnosticadas 
con cáncer.

Personas con familiares de primer grado 
con cáncer antes de los 50 años.

Personas con historial familiar de cáncer en 
varios miembros de la familia que sugiera 
un componente hereditario.

Personas que quieran conocer su riesgo de 
cáncer hereditario.

Listado de genes y tipos de cáncer incluidos en myCancerRisk
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Ventajas de myCancerRisk
myCancerRisk permite detectar un mayor número de pacientes con riesgo de cáncer hereditario con 
una mayor sensibilidad y valor predictivo negativo frente a paneles dirigidos. 

Cerca del 50% de los individuos con mutaciones en los genes BRCA1 o BRCA2 no tienen antecedentes 
familiares de cáncer de mama u ovario.²

Al menos el 25% de pacientes con mutaciones en los genes reparadores (MLH1, MSH2, MSH6, PMS2 
y EPCAM) no cumplen los criterios clínicos para realizar el estudio genético de síndrome de Lynch.³

Únicamente alrededor el 25% de los casos de cáncer de mama y ovario hereditario se deben a 
mutaciones en los genes BRCA1 y BRCA2,⁴ myCancerRisk incluye los genes con evidencia 
científica relacionados con cáncer de mama u ovario hereditario. 

»

»

»

Posibles resultados
Las variantes patogénicas, probablemente patogénicas y de significado incierto (VUS) clasificadas en 
base a las guías del American College of Medical Genetics and Genomics (ACMG) (PMID: 25741868) se 
incluyen en el informe.

Riesgo de cáncer a lo largo de la vida en personas con mutación en genes específicos
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Porcentaje máximo de riesgo por tipo de cáncer
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* Genes que incluyen análisis de variaciones en el número de copias.
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