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Los investigadores Jesiis Maria Hernandez y Marcos Gonzalez en el Centro de Investigacion del Cancer (CIC).

SALAMANCA

Avances contra la leucemia

J. M. GARCIA

EL CENTRO DE INVESTIGACION DEL CANCER PARTICIPA EN UN PROYECTO QUE
HA IDENTIFICADO MUTACIONES GENETICAS EN LOS PACIENTES CON LEUCEMIA

n colectivo espaiiol de
mvestigadores, integrado,
entre otros por cientificos

del Centro de Investigacion del cdn-
cer de la Universidad de Salamanca,
ha secuenciado el genoma completo
de varios pacientes con leucemia
linfética crénica e identificado muta-
ciones que aportan nuevas claves
sobre esta enfermedad, la mds
comun de los tipos de leucemia en
paises occidentales.

El estudio, publicado en la
revista Nature, estd dirigido por
mvestigadores del Hospital Clinic,
la Universidad de Barcelona y la
Universidad de Oviedo, y ha con-
tado con la participacién de mds
de 60 mvestigadores del Consorcio
Espariol del Genoma de la Leuce-
mia Linfitica Crénica. Gracias a la
colaboracién de todos, se lograron
ver alteraciones y muchas mutacio-
nes “aunque la mayoria sin dema-
siado sentido”, revelé el investiga-

dor de Servicio de Hematologia del

Complejo hospitalario de Sala-
manca, Marcos Gonzilez, quien
explicé cémo, poco a poco, se fue
detectando que en torno a 40 genes
podian ser candidatos a derivar en
este tipo de leucemia. Filtrando atin
mis los resultados de los 300 pacien-
tes de la enfermedad analizados (un
tercio de ellos en Salamanca) se
logrd determinar que existen cua-
tro genes presentes también en otras
muestras de leucemia linfitica cré-
nica que son, por tanto, mutaciones
que tienen que ver con la patologia
y el desarrollo de la enfermedad.

Aunque no va a originar resul-
tados a corto plazo, el hallazgo per-
mitird el trabajo de creacién de far-
macos dirigido especificamente a
esas cuatro nuevas dianas con lo
que, poco a poco, explicaron los
expertos, se van dando pasos para
lograr individualizar los tratamien-
tos de cada paciente.

El genoma humano estd for-
mado por mis de 3.000 millones de
unidades quimicas llamadas nucled-

tidos. Al secuenciar el genoma, cada

nucledtido se lee al menos 30 veces
para verificar que la lectura es la
correcta, y asi poder asignar con
total certeza las mutaciones identi-
ficadas. En el trabajo los investiga-
dores utilizaron la mds avanzada
tecnologia para secuenciar los 3.000
millones de nucledtidos del genoma
completo de las células tumorales
de cuatro pacientes y lo han com-
parado con la secuencia del genoma
de las células sanas de los mismos
mdividuos.

Los expertos ven el futuro con
optimismo y, sin atreverse a hablar
de plazos, creen que en no muchos
afios “se podrd disponer de tera-
pias especificas” ya que, a medio
plazo, se podria disponer de una
herramienta diagnéstica que, ana-
lizando 20 genes, ofrezca eviden-
cias sobre cémo actuar. “Serd mas
fécil y mds barato”, recalcd Gonzdlez
quien recordd que este macropro-
yecto se inicid hace un afo cuando
se formd un consorcio mundial para
estudiar los 50 tumores mds comu-
nes en la sociedad. Il




