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Introducción: Numerosos estudios han demostrado que las alteraciones citogenéticas tienen va-
lor pronóstico en la leucemia linfática crónica (LLC). La tasa de detección de cariotipos alterados 
por citogenética convencional (CC) es del 40%, siendo +12, del(13q) y del(11q) las alteraciones 
más frecuentes. Debido al bajo índice mitótico de la LLC in vitro, la CC ha sido complementada por 
el FISH. Existen pocas series amplias de CC en LLC y ningún estudio cooperativo español. Respec-
to a la linfocitosis B monoclonal (LBM), los estudios por FISH sugieren alteraciones similares a la 
LLC pero no existen series amplias con CC. 

Objetivos: 1. Diseñar una base de datos que recoja la CC en una serie larga de LLC y LBM; 2. 
Describir la frecuencia de las alteraciones citogenéticas al diagnóstico; 3.Caracterizar aquellas recu-
rrentes que puedan modular el pronóstico. 

Pacientes y métodos: De 1536 pacientes de la base de datos, se seleccionaron 508 con CC al 
diagnóstico, 435 LLC y 73 LBM (293H/215M; edad mediana 69a). Se realizó CC en SP (445), MO 
(58) y ganglio (5) (cultivos 72h+TPA). El FISH de LLC (13q, CEP12, 11q y 17p) se realizó en 358 
LLC y 66 LBM. 

Resultados: La frecuencia de cariotipos alterados no difería significativamente entre LLC y LBM 
(36,1% vs 32,9%). Las anomalías más frecuentes en LLC fueron: +12, alt. 13q, del(11q), t(18q21), 
t(14q32), del(6q) y +18, +19 (con +12). Diez pacientes con LLC presentaron alteraciones en el 
cromosoma 17 [-17, i(17q), add(17p) o t(17p)], y en siete de ellos se demostró deleción de TP53. 
Las alteraciones en la LBM fueron similares, aunque la frecuencia de del(11q) y de anomalías de 
17p fue inferior (dos y un caso). El FISH detectó alteraciones en el 62% de casos con LLC y 53% 
en LBM. En ambas entidades se hallaron porcentajes similares de +12 (17 vs 19%) y del(13q) (44 vs 
36%). Sin embargo, la detección de del(11q) y del(17p) fue muy inferior en la LBM. Aunque la tasa 
de detección de anomalías fue superior por FISH, 21 de los pacientes con FISH normal mostraron 
cariotipo alterado. 

Conclusiones: 1. La frecuencia y tipo de alteraciones por CC de la serie española son similares a 
los descritos en otras series de LLC. 2. El porcentaje de detección de anomalías por FISH es ligera-
mente inferior al descrito por Döhner y cols (2000), especialmente de del(11q) (6,7% vs 18%). 3. La 
incidencia de alteraciones en LBM es similar a la de LLC, aunque las alteraciones de 11q y 17p, de 
mal pronóstico, son menos frecuentes. 4. Los resultados son preliminares: se están recogiendo más 
casos para analizar el impacto clínico de alteraciones citogenéticas poco frecuentes.

(ver tabla en página siguiente)
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Tabla

LLC LBM p

Casos totales 435 73 -

Casos con CC alterada (%) 157 (36,1%) 24 (32,9%) 0,596

Detalle del resultado de CC n (% respecto alterados) n (% respecto alterados)

Complejidad 
 cariotípica

1 alteración 111 (70,7%) 18 (75%) 0,179 

2 alteraciones 25 (15,9%) 3 (12,5%)  0,23

Cariotipo complejo 21 (13,4%) 3 (12,5%) 0,254 

Rango de alteraciones detectado [ 1- 17 ] [ 1- 4 ] 0,462

Alteraciones 
recurrentes

Trisomía 12 61 (38,9%) 10 (45,8) 0,169

Alteraciones 13q

del(13q) 30 (19,1%) 4 (16,7%) 0,218

t(13q) 10 (6,4%) 0 0,231

Total 13q 40 (25,5%) 4 (16,7%) 0,141

Deleción 11q 19 (12,1%) 2 (8,2%) 0,254

Translocaciones 18q21 * 6 (3,8%) 1 (4,2%) 0,403

Translocaciones 14q32* 5 (3,2%) 2 (8,3%) 0,183

Trisomía 18 y 19 4 (2,5%) 1 (4,2%) 0,381

Deleción 6q 5 (3,2%) 1 (4,2%) 0,398

Alteraciones 17**

-17 5 (3,2%) 0 0,486

add(17p) 3 (1,9%) 0 0,65

t(17p) 1 (0,6%) 0 0,867

i(17q) 2 (1,3%) 1 (4,2%) 0,302

Total 17p- 11 (7%) 1 (4,2%) 0,337

Detalle del resultado de FISH n (% respecto estudiados) n (% respecto estudiados)  

Casos estudiados por FISH 358 66 -

Resultado 
global  
FISH

0 alteraciones 135 (37,7%) 31 (47%) 0,156

1 alteración 194 (54,2%) 32 (48,5%) 0,393

2 alteraciones 26 (7,3%) 3 (4,5%) 0,169

3 alteraciones 3 (0,8%) 0 0,601

4 alteraciones 0 0 -

Detalle  
alteraciones  

FISH

Deleción 13q 156 (43,6%) 24 (36,3%) 0,27

Trisomía 12 61 (17%) 13 (19,7%) 0,117

Deleción 11q 24 (6,7%) 0 0,015

Deleción 17p 14 (3,9%) 1 (1,5%) 0,217

*   t(14;18)(q32;q21) en 3 LLC y 1 LBM
** Un paciente presenta -17 y t(17p) 
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