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pulmoén: experiencia en un centro de tercer nivel.
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En los ultimos afos, la secuenciacion masiva
o Next Generation Sequencing (NGS) se ha
erigido como una herramienta fundamental en
oncologia al proporcionar un perfil de las
alteraciones genéticas de la muestra bidpsica
analizada. Las alteraciones encontradas con
mayor frecuencia comprenden mutaciones
puntuales, amplificaciones o delecciones y
translocaciones. Uno de los ambitos donde
estas técnicas han sido mas recientemente
implantadas es en el cancer de pulmoén donde
permiten la deteccién de mutaciones driver
que son el objetivo de tratamientos
moleculares dirigidos [1].
En nuestro hospital llevamos a cabo un
estudio obteniendo los resultados de NGS de
un total de 55 pacientes de cancer de pulmoén
de diferentes histologias, todos ellos
correspondientes al afio 2020. Algunos de los
pacientes presentaban mas de una alteracion
genética. Se realizd la determinacion de la
expresion inmunohistoquimica de PDL-1 en
las células tumorales y se registrd si eran
fumadores activos o] presentaban
antecedentes de tabaquismo. Posteriormente,
se buscaron correlaciones entre las variables
estudiadas y se realizaron estudios
estadisticos utilizando SPSS 22.
En nuestra cohorte de estudio, los resultados
obtenidos revelaron que el 54% se
correspondian con canceres de pulmén de
histologia adenocarcinoma. El 75% de los
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pacientes estudiados eran fumadores o
exfumadores. ElI 60% de los tumores
analizados presentaban expresion de PDL-1.
Se consider6 PDL-1 expresado si los
tumores presentaban una expresion de PDL-
1 igual o mayor de 1 en el estudio
inmunohistoquimico. Los estudios de NGS
del 58% de Ilos sujetos analizados
presentaron alguna alteracion genética. La
alteracion genética mas frecuentemente
detectada fue la mutacion de RAS en un
27% de los pacientes estudiados. La
mutacién de EGFR se encontro en el 11% de
las muestras analizadas. En cuanto a la
correlacion entre la histologia o el
antecedente tabaquico y el perfil mutacional
no se obtuvieron diferencias
estadisticamente significativas. En el caso
de la expresion de PDL-1 se correlacion6 de
forma significativa por Chi-square test
(P<0.05) la positividad de PDL-1 con la
mutacion de PI3K y de RAS y la negatividad
de PDL-1 con la mutacién de EGFR, la
translocacion de cMET, la amplificaciéon de
CCDN1 vy Ila amplificacion de FGFR.
En el metanalisis realizado por Zhang et al.
en el ano 2017 de cara a analizar la relaciéon
del perfil mutacional y la expresién de PDL-1
(=>1) en cancer de pulmoén existen
coincidencias que establecen una relacion
significativa de la expresion de PDL-1 con la
ausencia de mutaciones de EGFR como se
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desprende del estudio que hemos realizado.
Sin embargo, exponen que la expression de
PDL-1 no se correlaciona con mutaciones de
KRAS, hecho que si hemos podido constatar
en nuestra cohorte [2]. En un estudio publicado
por Zhang et al. en el afio 2019 se constato
que la expression de PDL-1 (=>1) se
correlacion6 de forma significativa con la
expresion de translocaciones de cMET. Sin
embargo, los datos obtenidos en nuestra
cohorte fueron los opuestos respecto a este
hecho. En cuanto a mutacién de EGFR, la
negatividad de PDL-1 se relaciondé con las
formas no mutadas de EGFR como en los
datos de nuestra cohorte [3].
La relacién estadisticamente significativa entre
la expresion de PDL-1 y el perfil mutacional por
NGS podria revelar el papel de estas
mutaciones en la suceptibilidad tumoral y la
respuesta al tratamiento con inmunoterapia.
Por el contrario, y, a diferencia de la creencia

tradicional, en nuestra cohorte el perfil
mutacional no se relaciona de forma
estadisticamente significativa con el

antecedente tabaquico ni con la histologia
tumoral.
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Tabla 1. Resumen de las alteraciones genéticas
encontradas por NGS por grupo de expresiéon de
PDL-1. * indica relacion estadisticamente significativa
(P<0,05).
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