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Introduccién: Hasta ahora se han propuesto dos métodos de PCR cuantitativa en
tiempo real (PCRq) para el estudio del quimerismo hematopoyético. El primero esta
basado en la amplificacién de polimorfismos de un o dos nucledtidos por PCR
cuantitativo en tiempo real utilizando sondas TagMan. Con este método se obtiene una
sensibilidad de 10°. Una desventaja de este método es que, debido a la similitud entre
los alelos, se puede obtener una amplificacién no especifica, lo cual reduciria la
precision en la cuantificacion. El segundo método analiza mutaciones o polimorfismos
de insercién/deleccion mediante el empleo de sondas de hibridacién. La presencia de
grandes secuencias insertadas y su baja competencia hace que no se produzca
amplificacién no especifica. Por tanto, la ventaja de este método es la exclusién de
amplificacién no especifica y una cuantificacion mucho mas exacta.

Objetivos: El objetivo de este estudio es la comparacién de la sensibilidad y precision
de los dos métodos de PCRq anteriormente descritos para la cuantificacion de
quimerismo hematopoyético en trasplante hepatico y en trasplante de médula ésea.
Para ello se aplicaron ambos métodos en las mismas muestras, en distintos niveles de
QH de donante y receptor.

Pacientes y métodos: Pacientes: Se han estudiado muestras de 5 pacientes, 3
sometidos a trasplante alogénico hematopoyetico y 2 sometidos a trasplante hepatico.
Métodos: A partir de muestras de sangre periférica, de médula 6sea y sueros
congelados se extrajo DNA gendémico. La cuantificacion del porcentaje de células de
donante en trasplante hepatico y de receptor en trasplante de hematopoyético, en
muestras post-trasplante tomadas a diferentes tiempos, se realizé: 1) mediante sondas
TagMan, realizando 8 PCRs distintas (S7a, S7b, S8a, S8b, S9a, S9b, S11ay S11b); 2)
mediante sondas de Hibridacion, realizando 4 PCRs distintas (GSTM, GSTT, SRY y
Xq28). La cauntificacién del quimerismo se hizo mediante PCRq en un termociclador
Light Cycler 2.0. La comparacién del porcentaje de células de donante o receptor
obtenidas por ambos métodos se hizo por comparacion de medias mediante la t de
Student y el coeficiente de correlacién de Pearson (r).

Resultados: Se realizaron curvas de sensibilidad para los 10 polimorfismos
estudiados siendo la sensibilidad entre el 0,1% y 0,01%, independientemente de la
metodologia empleada. En ninguna de las muestras estudiados por ambos métodos
se detectaron casos de Falsos positivos. En total se estudiaron 34 muestras de los 5
pacientes, se ha obtenido una correlacion de 0,971 entre ambos métodos.

Conclusiones: Nuestros resultados muestran una utilidad semejante de ambos
métodos de PCRq, para la cuantificacién de quimerismo hematopoyético.
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