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los casos tuvieron mutaciones en TP53. Se encontré una
baja correlacion entre la deteccidon ciega de mutaciones
en enjuagues orales y/o plasma con respecto a las halla-
das en el tumor. Se encontraron 13 alteraciones en TP53
en plasma y 5 en enjuagues orales de controles sanos. La
deteccion de mutaciones puntuales en el ADNtc de CECC es
factible es estadios tempranos. La deteccion de alteracio-
nes en el cfDNA de controles sanos plantea limitaciones en
la utilizacion de ADNtc en la deteccion ciega de pacientes
con CECC.

http://dx.doi.org/10.1016/j.rccan.2017.02.073
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Introduccién: El cancer de mama es el tipo mas frecuente
de cancer en mujeres alrededor del mundo. La prevalencia
de los subtipos intrinsecos de cancer de mama varia de forma
significativa entre grupos étnicos. Las hispanas/latinas son
un grupo poblacional genéticamente heterogéneo con frac-
ciones variables de ancestria europea, africana e indigena.
El cancer de mama en hispanas/latinas ha sido poco estu-
diado y la mayoria de estudios hasta el momento incluyen
un nimero bajo de mujeres hispanas/latinas asignadas por
autoidentificacion y no por ancestria genética.

Objetivo: Este es el primer estudio en explorar la pre-
valencia de los subtipos intrinsecos de cancer de mama en
Colombia y su asociacion con variables clinico-patologicas y
ancestria genética.

Materiales y métodos: Los sustitutos de inmunohistoqui-
mica propuestos por el consenso internacional de expertos
de St. Gallen en 2013 fueron aplicados para clasificar el
cancer de mama en subtipos intrinsecos en 301 mujeres
colombianas diagnosticadas entre el 2008 y 2012 en el Insti-
tuto Nacional de Cancerologia y en el Hospital Universitario
del Caribe. La ancestria genética se estimé a partir de un
panel de 80 marcadores informativos de ancestria (AIM).

Resultados: Se encontré que el luminal B es el subtipo
mas prevalente en nuestra poblacion (37,2%), seguido de
luminal A (26,3%), triple negativo no basal (11,6%), basal

(9%), HER2-enriquecido (8,6%) y no clasificable (7,3%). La
edad promedio de diagnoéstico fue 56.6 anos y el promedio
de tamano tumoral fue 4.08cm. Se encontraron diferen-
cias estadisticamente significativas de acuerdo a la region
geografica de Colombia (p=0,007), la edad al momento del
diagnostico (p=0,0139), grado tumoral (p<0,001) y tipo de
recaida (p <0,001). Los pacientes diagnosticados con tumo-
res HER2-enriquecido, basales y triple negativo no basal
tuvieron la mayor fraccion de ancestria africana.

Conclusiones: El luminal B que representa un subtipo de
alto riesgo dentro de los tumores que expresan el receptor
de estrogeno, ocurre en alta prevalencia en mujeres colom-
bianas comparado con mujeres de Estados Unidos y Europa.
Los estudios futuros en los que se analice el perfil molecular
del cancer de mama en las mujeres colombianas nos ayuda-
ran a entender las bases moleculares de esta distribucion y
comparar las caracteristicas moleculares de los diferentes
subtipos intrinsecos en pacientes colombianas.

http://dx.doi.org/10.1016/j.rccan.2017.02.074
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Introduccion: ATLL corresponde a una neoplasia linfoide
de células T constituida por formas altamente pleomorficas
asociada a la infeccion de un retrovirus humano conocido
como el virus de la leucemia de células T humano tipo 1
(HTLV-1).

Objetivo: Describir las caracteristicas inmunofenotipicas
de las células neoplasicas en médula ésea y sangre periférica
de pacientes con diagnostico confirmado de ATLL atendi-
dos desde enero 2013 a noviembre de 2014 en un centro de
referencia de hemato-oncologia de la ciudad de Cali.

Materiales y métodos: Reporte de serie de casos. Se pro-
cesaron muestras de médula 6sea y sangre periférica de los
pacientes ingresados para evaluar la expresion inmunofeno-
tipica en un citometro de flujo de 8 colores. Se calcularon los
porcentajes de todas las poblaciones hematologicas visua-
lizadas y la expresion de los diferentes marcadores en
la poblacion neoplasica documentada. Se confirmé la pre-
sencia de la infeccion por HTLV-1 en todos los pacientes
incluidos.

Resultados: La muestra corresponde a 12 pacientes con
un promedio de edad de 55 afos. 6 de los pacientes (50%)
tenian muestra de médula dsea y los otros 6 restantes (50%)
de sangre periférica. En las muestras evaluadas se encontré
una proliferacion de células linfoides marcadamente pleo-
morficas con presencia de formas de aspecto floral cuyo
inmunofenotipo documenté una clara y fuerte expresion
para CD4 siendo negativos para CD8. Se encontré6 pérdida en
la expresion de los marcadores CD3 en 2 pacientes (16,8%),
CD5 en el 25,2% (3 pacientes) y CD7 en 11 pacientes (92,4%).
El marcador CD25 mostré positividad en todos los casos.

El curso clinico en todos los casos fue agresivo.
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Conclusiones: Se presentan un total de 12 casos diagnosti-
cados como ATLL incluidos entre enero de 2013 y noviembre
de 2014, en los cuales fue posible demostrar la infeccion
por HTLV-1. Con el estudio inmunofenotipico por citometria
de flujo fue posible demostrar la presencia de una neoplasia
linfoide de células T con clara positividad para CD3 y CD4 y
pérdida patoldgica en la expresion de CD5 y principalmente
de CD7.

http://dx.doi.org/10.1016/j.rccan.2017.02.075
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Introduccién: La leucemia mieloide crénica (LMC) es la
neoplasia mieloproliferativa con mayor tasa de prevalencia
a nivel mundial, afectando indiscriminadamente todas las
edades y géneros.

Objetivo: Describir las caracteristicas inmunofenotipicas
de células leucémicas en médula 6sea y sangre periférica de
pacientes con diagnostico confirmado de LMC atendidos en
un centro de referencia de hemato-oncologia de la ciudad
Cali.

Materiales y métodos: Reporte de serie de casos. Se pro-
cesaron muestras de medula 6sea y sangre periférica de los
pacientes ingresados para evaluar la expresion inmunofeno-
tipica de las diferentes poblaciones y su estado madurativo
en un citometro de flujo de 8 colores. Se calcularon los
porcentajes de todas las poblaciones hematologicas visuali-
zadas en la muestra, incluidas las subpoblaciones de blastos,
buscando definir la fase de la enfermedad.

Resultados: Se incluyeron un total de 15 pacientes con
diagndstico de novo de LMC con confirmacion por estudio
de genética molecular para la t(9:22); 8 mujeres y 7 hom-
bres adultos con un promedio de edad de 50,6 anos. En las
muestras evaluadas con diagnéstico de LMC se encontré una
proliferacion de la poblacion mieloide a expensas de la linea
neutrofilo con incremento de eosinofilos y basofilos.

El porcentaje de blastos fue menor del 10% en 14 pacien-
tes (93,3%) definiendo un predominio de pacientes en fase
cronica y solo un paciente presentaba un porcentaje de blas-
tos del 15,57% demostrando una fase acelerada de la LMC.

El 93,3% present6 alguna alteracion en la expresion de
marcadores utilizados para evaluar la maduracion de la linea
neutrofilo, encontrando que la alteracién mas frecuente fue
la expresion anémala para los marcadores CD13, CD11b y
CD16 que definid la presencia de bloqueos en la madura-
cién con predominio de formas detenidas en el estadio de
mielocito-metamielocito.

Conclusiones: La evaluacion inmunofenotipica en LMC
documenta alteraciones en la expresion de multiples marca-
dores inmunologicos que definen la presencia de bloqueos en
la maduracion de las poblaciones hematologicas. La CF per-

mite definir con mayor exactitud la fase de la LMC por medio
de la determinacion del porcentaje de blastos de linea mie-
loide y linfoide, asi como también la presencia de basofilia
y eosinofilia asociada con la enfermedad.

http://dx.doi.org/10.1016/j.rccan.2017.02.076
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Introduccion: Debido a la multifocalidad en el CaP,
ademas de su heterogeneidad histopatolégica, el entendi-
miento sobre el proceso de carcinogénesis requiere un mejor
conocimiento. Actualmente se estudian biomarcadores
moleculares asociados con aparentes eventos excluyentes
en la evolucion de la enfermedad que podrian estar direccio-
nando la progresion de la enfermedad y podrian clasificarla.

Objetivo: Estandarizar en muestras FFPE el analisis de la
expresion génica de posibles biomarcadores asociados a una
clasificacion molecular para CaP, como son SPINK-1, EZH2,
NKX3.1 y TMPRSS2-ERG.

Materiales y métodos: Se utilizd RT-PCR para la iden-
tificacion de las fusiones TMPRSS2:ERG y gRT-PCR para la
evaluacion de la expresion génica de EZH2, NKX3.1 y SPINK-
1, como gen de normalizador se utilizo UBC.

Resultados: En este estudio se logré la estandari-
zacién de los protocolos para la determinacion de la
presencia/ausencia de diferentes variantes de la fusion
TMPRSS2-ERG y la expresion de los transcritos de EZH2,
NKX3.1 y SPINK-1 a partir de muestras FFPE. En general,
los datos de expresion mostraron que en comparacion con
el tejido sano los niveles de EZH2 incrementan en todos
los focos preneoplasicos y neoplasicos, mientras que para
NKX3.1 y SPINK-1 incrementan en el foco preneoplasico,
pero disminuyen en los focos con CaP. Se detectaron las
siguientes variantes de fusion TMPRSS2-ERG (T-E): (T:exon1-
E:exon 4), (T:exones 1&2-E:exdn 5) y (T:exon 1-E:exon 4 o
6).

Conclusiones: La estandarizacion de estos protocolos en
muestras FFPE de CaP permite realizar estudios de subti-
pos moleculares de manera retrospectiva y asociarlos con el
prondstico sin requerir un tiempo largo de seguimiento.

http://dx.doi.org/10.1016/j.rccan.2017.02.077
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