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El mieloma multiple (MM) es una neoplasia maligna caracterizada por la expansién clonal de cé-
lulas plasmaticas en la médula ésea. Hay dos subtipos genéticos amplios de mieloma mdultiple,
mieloma multiple hiperdiploide (H-MM) que se caracteriza por presentar trisomias de los cromo-
somas 3, 5, 7, 9, 11, 15, 19 y 21, y el mieloma mdultiple no hiperdiploide (NH-MM) asociado a
translocaciones primarias con la participacion de la inmunoglobulina de cadena pesada (IgH). Estos
dos subtipos de mieloma multiple tienen cambios moleculares y patogénicos diferentes que han
sido descritos preliminarmente. Previamente, describimos los patrones de las lesiones genéticas
de 12 lineas celulares humanas de mieloma multple (HMCLs) con los arrays de mapeo genético
basados en polimorfismos de un solo nucleétido (SNP) de 500K de Affymetrix.

En este trabajo, reanalizamos estos patrones utilizando el array de 1M de Illumina y comparamos
las alteraciones en el nimero de copias y la resolucién de estos arrays. Estas técnicas permiten
el examen y la identificacidn de los cambios de nimero de copias cromosdmicas, deleciones bi-
alélicas y la identificacion de la pérdida de heterocigosidad (LOH) debido a la pérdida y a la diso-
mia uniparental (UPD), asi como la localizacién e identificacién de genes. Las 12 lineas celulares
estudiadas (H929, JIM1, JIM3, KMS-11, KMS-12BM, KMS-26, KIMS-28BM, LP1, MM1R, MM1S,
RPMIB226, U266) se caracterizan por sus alteraciones estructurales y no por hiperdiploidia. Ade-
mas, de forma que cumplan los criterios de seleccién, un minimo de 3 lineas celulares deben pre-
sentar las modificaciones citadas a continuacion. Las alteraciones mds frecuentemente identificadas
fueron localizadas de la siguiente manera: las ganancias descritas anteriormente se observaron en
1q,7q, 8, 11q, 18, 19 y 20q, pero también se encontraron en 4q. Las deleciones bi-alélicas se loca-
lizaron en 3p. Del mismo modo, se identificaron las regiones de delecién hemicigética con pérdida
de heterocigosidad en 1, 2q, 6q, 8q, 9p, 11q, 12, 13q, 14q, 17p y 20p. Ademas, las regiones de
deleciones homocigéticas fueron detectadas en 1p, 6q, 8p, 13q, 16q y 224, asimismo en 2q, 3, 4q,
9, 10q, 12p y 20p. Finalmente, las UPDs fueron ubicadas en 1q, 4q, 8q, 10q y 22q. La utilizacién
de la nueva plataforma de array nos ha permitido re-identificar, aumentar significativamente la
informacién original y delimitar las regiones anteriormente descritas.
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