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(M) Herramienta para identificar las mutaciones
El andlisis del volumen de datos generado ha exigido crear programas especializados, como el disefiado por la Universidad de Oviedo

Terapias mas eficaces y menos toxicas

0. PRIETO

SALAMANCA

Cuando hace algo mds de un afio
los responsables del estudio en
Salamanca avanzaban las prome-
tedoras expectativas del proyecto,
también aclararon que la secuen-
ciacién del genoma completo de
la leucemia linfdtica crénica (LLC)
permitiria disefiar en un periodo
“de cinco a diez anos” firmacos
nuevos dirigidos a las alteracio-
nes genéticas concretas causantes
del tumor en cada paciente.

Ayer, el doctor Marcos Gon-
zilez subrayaba la trascendencia
de este primer hallazgo de genes
implicados en el desarrollo y el
prondstico de la enfermedad, aun-
que recordaba la necesidad de
mostrarse prudentes. “Es un logro
muy importante, aunque desde
el punto de vista prictico no sea
inmediato. De hecho, si pregun-
tan por su utlidad, diré que de
hoy para mafiana, ninguna”, reco-
nocié. Sin embargo, este cienti-
fico del servicio de Hematologia
del hospital recordaba que en la
actualidad se estin dando signifi-
cativos pasos en patologias que
en 1979, cuando comenzaron a
estudiarse, “eran mortales, y que
hoy se curan”.

A este respecto, resalté que
conocer “cudl es la ruta metabd-
lica afectada” en el genoma de
este tipo de cdncer permitird, “a
la vuelta de no muchos afos”,
desarrollar “terapias mds especi-
ficas, menos toxicas y mds dirigi-
das a dianas tumorales concre-
tas”. De hecho, como recordé el
doctor Jestis Marfa Herndndez
Rivas, responsable de la unidad de
Genética del servicio hospitalario
y también miembro del panel de
expertos que valida el diagnés-
tico de los participantes en el pro-
yecto, “la deteccién de mutacio-
nes de determinados genes ya estd
determinando el tratamiento de
algunos tumores y estd permi-
tiendo saber por qué unos afecta-
dos se curan y otros no”.

Como indicaron los especia-
listas, en algunas patologias onco-
l6gicas una sola alteracién genética
es responsable de la afeccién, algo
que no es probable que suceda en

Los cientificos recuerdan que la utilidad practica del hallazgo no es
inmediata, pero subrayan su trascendencia cara a un futuro proximo

el caso de la leucemia linfdtica cré-
nica, segiin los investigadores del
hospital salmantino, quienes acla-
raron que dos de los cuatro genes
hallados en ¢l estudio “estdn impli-
cados en la forma mds agresiva”
de este cdncer, la que arroja el peor
prondstico para los pacientes.

Garmendia promete medios
Ademds, el doctor Herndndez Ri-
vas apunt6 que una de las muta-
ciones descubiertas “no es nueva”,
y curiosamente ya se habia des-
crito para otro tipo de leucemia,
la linfobldstica aguda de células T,
para la que se estin disenando
firmacos que, quizds, podrian
beneficiar también a los enfermos
con LLC.

La exposicién en Salamanca de
los primeros resultados de la

La ministra de Ciencia e Innovacién, junto a Carlos

secuenciaciéon del genoma com-
pleto de este tumor coincidi6 con
la presentacién que realizaron en
Madrid los responsables del estu-
dio en un acto en el que también
intervino la ministra de Ciencia e
innovacién, Cristina Garmendia,
que asegurd que su departamento
se dotard “de presupuestos especi-
ficos para que este triunfo cientifico
pueda llevarse a la prdctica clinica
con la mayor brevedad posible”.
Por su parte, uno de los direc-
tores del trabajo, el profesor
Carlos Lépez-Otin, catedrdtico de
la Universidad de Oviedo, re-
cordd que uno de los retos en la
genética del cancer es descubrir
qué alteraciones juegan un papel
clave en el origen de la enferme-
dad. Sin embargo, aclaré que la
informacién genémica “no repre-

pez-Otin (izquierda) y Elias Campo, directores del proyecto. EFE

senta la curacién rdpida ni defini-
tiva” de la patologia, sino “la posi-
bilidad de ofrecer a los oncélo-
gos todos los datos sobre cada
tumor y cada paciente”.

Por otro lado, y en relacién a
la posicién de nuestro pais en este
ambito cientifico, los doctores
Gonzdlez Diaz y Herndndez Rivas
destacaron la relevancia que tiene
el hecho de que el trabajo sobre la
LLC se haya adjudicado al grupo
espanol, dentro del Consorcio
Internacional del Genoma del
Cdncer, teniendo en cuenta que la
miciativa ha dado lugar a candida-
turas de todo el mundo. De hecho,
otros pafses analizardn dentro del
consorcio otros tipos de cdncer,
entre cllos Canadd (pdncreas),
Francia (higado y mama), India
(boca) y Japén (higado). ll

Agradecimiento a los
profesionales y a los
enfermos participantes

M El Consorcio Espaiiol para el
Estudio del Genoma de la
Leucemia Linfatica Cronica esta
formado por una docena de
instituciones, entre ellas el Hospital
Universitario de Salamanca y el
Centro de Investigacion del Cancer,
ademas de los siguientes centros:
el Clinic de Barcelona; el Instituto
Universitario de Oncologia de
QOviedo; la Universidad de
Barcelona; el Instituto de
Investigaciones Biomedicas August
Pi i Sunyer; el Centro de Regulacidn
Gendmica de Barcelona; la
Fundacidn Instituto de
Investigacion Biomédica de
Bellvitge-Instituto Catalan de
Oncologia; el Centro Nacional de
Investigaciones Oncoldgicas; las
universidades de Deusto y Santiago
de Compostela; el Centro Nacional
de Supercomputacion de
Barcelona y el Centro Nacional de
Anlisis Gendmico.

| Sobre la participacion salmantina,
los doctores Hernandez Rivas y
Gonzélez Diaz agradecieron el
trabajo del director del CIC,
Eugenio Santos; del jefe del
semvicio de Hematologia, Jesis San
Miguel -uno de los impulsores de la
candidatura espaiiola- y del
subdirector del Banco Nacional de
ADN, Enrique de Alava, asi como la
importante contribucidn de los
profesionales del hospital que han
colaborado en la recogida y el
procesamiento de las muestras.
También subrayaron su
reconocimiento “por el esfuerzo
generoso” de los més de 100
pacientes que dieron su
consentimiento para disponer de
las muestras necesarias para
avanzar en el estudio.

W Hasta ahora, la identificacion de los
dafos que sufren las células
normales, causantes del cancer, era
un proceso lento y laborioso. Sin
embargo, ya existen sofisticados
equipos para la secuenciacion
masiva de genomas -uno de ellos
esta disponible en Salamanca-,
aunque la principal dificultad esta
en interpretar los datos.



