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INTRODUCCION

La variabilidad interindividual en la respuesta a farmacos puede Je Onc Médica o I
relacionarse con factores geneticos. Identificar polimorfismos en macia Oncolégica BRI 4y
genes implicados en la apoptosis podria ser util en el manejo
terapeutico con anticuerpos monoclonales como rituximab en
pacientes con linfoma folicular (LF).

Evaluar la influencia de los polimorfismos rs20576 en el gen TRAILR1A y rs12488654 en el
OBJETIVOS gen TRAIL en la respuesta al tratamiento con rituximab en pacientes diagnosticados de LF.

Estudio observacional retrospectivo de una cohorte de pacientes diagnosticados de LF tratados con
rituximab asociado a c?wmloterapla (CHOP, COP, CNOP), como primera linea terapéutica, procedentes
del servicio de hematologia de dos hospitales de tercer nivel.

La evaluacion de la respuesta se realizo al final del tratamiento segun los criterios del “International
Working Group” (IWG):

o Respuesta completa (RC)
o Respuesta parcial (RP) }
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o Enfermedad estable (EE)
o Progresion de la enfermedad (PE)

determinacion de los polimorfismos se realizO mediante discriminacion alélica por sondas de
fluorescencia y PCR a tiempo real 7500F. Los pacientes recibieron una dosis de rituximab asociada a
quimioterapia de 350 mg/m2 por ciclo. Para el analisis estadistico se utilizd el paquete estadistico

SPSSv22.0®.

111 pacientes (65 hombres)

_ A Distribuccion por
Edad media: 55,8+15,0 anos

respuesta/genotipos/alelos:

Estudio farmacogeneético: 106 pacientes Estudio farmacogeneético: 110 pacientes

POLIMORFISMO rs12488654
RP/NR

POLIMORFISMO rs20576
RP/NR

Respond. Respond.

n (%)

n (%)

n (%)

n (%)

AA

43 (55,1)

17 (60,7)

AA

2 (2,4)

CA

30 (38,5)

8 (28,6)

GA

25 (30,5)

/7 (25,0)

CC

> (6,4)

3(10,7)

GG

55 (67,1)

21 (75,0)

Alelo A

116 (74,4)

42 (75,0)

Alelo A

29 (17,7)

/7 (12,5)

Alelo C

40 (25,6)

14 (25,0)

Alelo G

135 (82,3)

49 (87,5)

En cuanto a la asociacion por genotipos, el
resultado estadistico de la regresion
logistica binaria no ajustada, con respecto
a la respuesta, fue:

En cuanto a la asociacion por genotipos, el
resultado estadistico de la regresion
logistica binaria no ajustada, con respecto
a la respuesta, fue:

AA frente CA/CC, Odds Ratio=0,795,
IC95%=0,330-1,916, p=0,6009.

GG frente a AA/GG, Odds Ratio=0,679,
IC95%=0,257-1,794, p=0,435.

No se observaron diferencias estadisticamente significativas entre los diferentes genotipos para los dos
polimorfismos estudiados y |la respuesta al tratamiento con rituximab.

CONCLUSIONES

Segun los resultados de nuestro estudio, el polimorfismo rs20576 en el gen TRAILR1A scrvicio
y rs12488654 en el gen TRAIL no parece Influir en la respuesta al tratamiento con EMurciano
rituximab en el linfoma folicular. de Salud




