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Introducciédn: La dificultad de obtener células en division y la complejidad de los
resultados citogenéticos en MM condujeron a que el analisis genético se realice
basicamente en células interfasicas (FISH) con el fin de detectar alteraciones
recurrentes y poder establecer grupos de riesgo. Sin embargo, esta practica solo es
resolutiva cuando la IPP es > 8%. Un avance mas en la investigacion genética de esta
patologia ha conducido a realizar estos estudios en células purificadas (CD138+)
permitiendo estudiar a todos los pacientes independientemente del grado de
infiltracion.

Objetivo: Analizar y comparar los resultados genéticos obtenidos mediante la
seleccidn de células CD138+ con el proposito de establecer correlaciones genéticas y
clinicas con el grado de infiltracion plasmatica.

Pacientes y métodos: Desde octubre 2005 a junio de 2006 hemos realizado estudios
genéticos interfasicos a 37 pacientes diagnosticados de MM con una edad media de
71 afios (19V/18M). Las células obtenidas tras la purificacion mediante marcaje
magnético con el anticuerpo CD138 se analizaron mediante la técnica FISH, utilizando
en todos los casos sondas vysis correspondientes a los locus 13914 (RB-1), 17p13
(p53),14932 (IgH) y los partners.

Resultados: Clasificamos a los pacientes en dos grandes grupos; pacientes con IPP
medida por CMF < 8% (Grupo I, n = 27) y pacientes con IPP #> 8% (Grupo Il, n =10).
Tanto la incidencia de clonalidad como parametros clinicos (hemoglobina, creatinina,
calcio, B2M) fueron semejantes en ambos grupos (60% para el Grupo |y del 70% para
el Grupo Il). Sin embargo, la frecuencia de las alteraciones cromosémicas fue
desigual. Caracterizé al Grupo | la ausencia de alteraciones de alto riesgo (t(4;14),
delecién P53) y una mayor incidencia de deleciones del gen RB-1 como Unica
anomalia (38% vs. 14%). Pacientes del Grupo Il tuvieron mayor incidencia de clones
con dos o mas alteraciones (71% vs. 31%) y alteraciones de alto riesgo en el 33% de
los casos t(4;14).

Conclusiones: 1. La purificacion de células CD138+ nos ha permitido detectar
clonalidad en muestras de médula ésea con infiltracion plasmética < 2%. 2.
Marcadores genéticos de alto riesgo se relacionaron con las muestras de mayor
infiltracion plasmatica3.La delecion del gen RB-1 como Unica anomalia y unida a
t(11;14) se asoci6 a pacientes con menor infiltracion plasmatica. A pesar del pequefio
tamafo de la muestra, la correlacion entre alteraciones genéticas e infiltracién
plasmatica es clara y podria llegar a tener una aplicacion practica.
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