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Cientificos de Salamanca
ayudan a descifrar el genoma
de la leucemia linfatica cronica

DICYT

SALAMANCA

Un colectivo espanol de investi-
gadores ha sccuenciado el genoma
completo de pacientes con leuce-
mia linfdtica crénica e identificado
mutaciones que aportan nuevas
claves sobre esta enfermedad, la
mds comun de los tipos de leuce-
mia en paises occidentales. El estu-
dio, hecho ptiblico ayer en la
revista Nature, estd dirigido por
los investigadores Elias Campo,
del Hospital Clinic y la Uni-
versidad de Barcelona, y Carlos
Lépez-Otin, de la Universidad de
Ovwiedo, y ha contado con la par-
ticipacion de mds de 60 investiga-
dores del Consorcio Espaiiol del
Genoma de la Leucemia Linfdtica
Crénica, entre ellos, los del Cen-
tro de Investigacién del Cédncer de
Salamanca, que marfana explica-
rdn a los medios de comunica-
cién su contribucion a este avance
cientifico.

“La leucemia linfdtica crénica
es la leucemia mds frecuente en los
paises occidentales, con mds de
mil nuevos pacientes diagnostica-
dos cada afo en nuestro pais”,
explica Elias Campo en declara-
ciones distribuidas por el Mi-
nisterio de Ciencia e Innovacidn.
Se sabe que la causa de la enfer-
medad es la proliferaciéon incon-

trolada de los linfocitos B de los
pacientes. “Sin embargo, se des-
conoce qué mutaciones la provo-
can”, precisa Campo.

Resultados del estudio

El genoma humano estd formado
por mas de tres mil millones de
unidades quimicas llamadas
nucledtidos. Al secuenciar el
genoma, cada nucleétido se lee al
menos 30 veces para verificar que
la lectura es la correcta, y asi
poder asignar con total certeza las
mutaciones identificadas.

En este trabajo, los investi-
gadores han utilizado la mds
avanzada tecnologia para secuen-
ciar los 3.000 millones de nucled-
tidos del genoma completo de
las células tumorales de cuatro
pacientes y lo han comparado
con la secuencia del genoma de
las células sanas de los mismos
individuos. “Esta aproximacién
nos ha permitido comprobar que
cada tumor ha sufrido unas mil
mutaciones en su genoma’ aclara
Carlos Lépez-Otin. “El poste-
rior andlisis de los genes muta-
dos en un grupo de mds de 300
pacientes permitié identificar
cuatro genes cuyas mutaciones
provocan el desarrollo de este
tipo de leucemia”, revela el inves-

tigador. Il




