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Introduccioén: El estudio del cancer con la tecnologia de microarrays permite obtener
perfiles de expresidn génica asociados con pronéstico o respuesta a tratamiento en
diferentes entidades (Korkola et al. 2007; Parissenti et al. 2007). El uso de esta
informacion junto con los criterios convencionales de diagndstico puede proporcionar
diagnésticos mas precisos o tratamientos mas adecuados. Recientemente se ha
disefiado un microarray de baja densidad (Hematochip) con 538 sondas que
representan otros tantos genes asociados con neoplasias hematoldgicas (Alvarez et
al. 2007). La leucemia linfatica crénica (LLC), proliferacion linfoide frecuente, de curso
clinico variable que dispone de marcadores prondsticos utiles pero no universales,
constituye un objetivo del analisis de expresidon genética adecuado para definir
subgrupos con caracteristicas diferenciales.

Objetivo: Determinar la expresion génica en muestras de sangre periférica de
pacientes con LLC utilizando el microarray desarrollado y estudiar los perfiles de
expresion asociados con diferentes caracteristicas de los pacientes.

Pacientes y métodos: Estudio analitico prospectivo y experimental en el que se
incluyen 49 pacientes con LLC, diagnosticados entre enero 2003 y diciembre de 2004
en el S° de Hematologia del HU Miguel Servet. Se recogieron los datos demograficos,
clinicos, analiticos, factores pronésticos y situacién estable o progresiva de la
enfermedad. A cada paciente se le extrajeron 2 tubos PAXgene para obtener RNA
total. Cada RNA se marcé con biotina y se hibridé en el Hematochip. Tras comprobar
que todas las hibridaciones cumplian los criterios de calidad se procedio a la busqueda
de sondas con diferencias estadisticamente significativas en los diferentes grupos
establecidos en funcion: del género (v vs m), de la evolucién clinica, de la expresion de
ZAPT70 (ZAP70+ vs ZAP70-), de la presencia de mutaciones en genes IgVh (IgVh+ vs
IgVh-), yde la existencia de una segunda neoplasia (LLC vs LLC con otra neoplasia)

Resultados: Se han identificado sondas con diferencias de expresion
estadisticamente significativas en todas las comparaciones realizadas. Estas
diferencias de expresion deberan ser validadas por RT-PCR.

Comentarios: En nuestra experiencia el analisis de expresion génica mediante
Hematochip puede ser muy util para mejorar el conocimiento de la LLC y predecir el
comportamiento evolutivo de la enfermedad. Se precisa ampliar el estudio en un
mayor numero de pacientes para validar los resultados.



