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Cancer de mama triple negativo (TNBC)
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El cancer de mama ocupa el primer lugar en
iIncidencia y mortalidad por cancer en mujeres
en México.
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El TNBC es el subtipo molecular con el peor
prondstico, una edad temprana de diagnostico,
ademas de presentarse con una mayor
Incidencia en mujeres hispanas y
afroamericanas en comparacion con mujeres
caucasicas.
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Cancer gastrico

En 2020 el cancer gastrico fue el quinto cancer
mas comun, y la cuarta causa de muerte por
cancer a nivel mundial.

En América Latina este tipo de cancer
representa un grave problema de salud publica,
siendo México el segundo pais con la mayor
Incidencia y mortalidad con casi 7000 muertes
cada ano actualmente.
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