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Leucemia linfatica cronica

La leucemia linfatica cronica (LLC) es la mas frecuente en adultos de paises occidentales.

Constituye aproximadamente el 30% de las leucemias y afecta fundamentalmente a poblacién de edad avanzada.®

Las alteraciones cromosdmicas y genéticas caracteristicas
de la LLC son mayoritariamente CNVs y constituyen

El establecimiento del pronéstico, el tratamiento y la potentes marcadores pronésticos.®

monitorizacion de la LLC requiere la identificacion de
biomarcadores genéticos.

Terapias altamente efectivas basadas en anticuerpos

monoclonales o inhibidores de tirosina quinasa,

: : : El estado mutacional condiciona
dependen de la presencia o ausencia de las deleciones .. .
17py 11q.¢9 el pronostico y el tratamiento de
la LLC

SUPERVIVENCIA | SUPERVIVENCIA
GRUPO DE RIESGO m MUTACION A 5 ANOS A 10 ANOS

Alto 27% del(17p)-TP53 y/0 BIRC3 51% 29%
Intermedio 39% NOTCH1 y/o SF3B1 y/o del(11923) 66% 37%
Bajo 17% Cariotipo normal o Trisomia 12 78% 57%

Muy Bajo 17% Del(13q14) 87% 69%
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KaryoNIM® Leukemia mejora las técnicas convencionales.
Ofrece una combinacion de la tecnologia de array CGH por oligonucleétiodos y de SNParray diseiado por NIMGenetics.

* Andlisis de CNVs en todo el genoma Deteccién de LOH* por disomia Dirigido especificamente a los
con una mayor sensibilidad uniparental biomarcadores de LLC
e Mayor precision en la delimitacion
de CNVs

*LOH: Lost of heterozygosity



Array CGH: definiendo el pronostico de la LLC

El aCGH es la técnica de eleccion para la evaluacion de la LLC:

v/ Informa sobre el genoma completo

Ve Mejora el rendimiento del diagnostico genético
El 70% de los casos con LLC presentan alteraciones visibles
por aCGH frente al 50% de los casos diagndsticados por
FISH.

v/ Se facilita el transporte y la manipulacion de la muestra
El estado celular no es limitante, pues se realiza a partir
de ADN. No requiere cultivo celular.
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El array de hibridacion genomica comparada (aCGH) es el test genético mas eficiente
para el diagnéstico de alteraciones cromosomicas de la LLC.(¢®

NO SE VE POR FISH NO SE VE POR FISH
Del(6q) Dup(8q)
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NO SE VE POR FISH

Del(18q) v/ Puede modificar un pronéstico
La rutina de FISH no estudia el genoma completo,
sélo un grupo definido de alteraciones.
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S| SE VE POR FISH

Del13q (DLE1-2/DLEU7)
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ié - 2 9*"_-" —— — '; : AL L & < v/ Incrementa la resolucion:
= - " ” . e Define la CNV en toda su extension
e |dentifica los genes implicados.




Ka ryONIMCT)_eukemia Array CGH 180k + SNPs

PARA PRONOSTICO EN LLC

CAPACIDAD DE DETECCION RESOLUCION

Trisomia del cromosoma 12
Delecion 11q23, incluyendo el gen ATM
130 Kb 1 sonda/25.5 Kb

Delecién 13qd4, incluyendo la regiéon DLEU

Delecion 17p13, incluyendo el gen TP53

OTRAS REGIONES/GENES DE INTERES CAPACIDAD DE DETECCION

Genes de interés en LLC

ATM, BIRC2, BIRC3, IKZF1, KLHL6, MYB, MYD88, NOTCH1, POT1, SF3B1, <17 Kb
TP53, XPO1
Regiones LOH 10 Mb

Genes incluidos en Cancer Consensus Cobertura completa




KaryoNIMteukemia

El mejor aCGH para la evaluacion de la LLC

Mejora la deteccion de CNVs en las regiones de interés pronéstico.
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Aporta informacion relevante sobre:

- los genes relacionados con LLC

- la clonalidad y la pérdida de heterocigosidad

Incremento de la rentabilidad diagnéstica en un 20% respecto a los casos detectados por FISH.

Facilita la manipulacion de la muestra, pues no requiere cultivo celular.

Pronéstico mas completo: examina todas las regiones del genoma frente a las regiones incluidas en la rutina de FISH.
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Maxima precision en la definicion de la alteracion y sus limites, mostrando los genes implicados, gracias a su mayor
resolucion.©9

\

Posibilita al equipo facultativo el diagnostico genético mas actualizado de la LLC, acorde con las guias internacionales
y los laboratorios mas avanzados del mundo.*?



Condiciones y envio de muestra:

* Tipo de muestra: 3-5 mL de sangre o médula 6sea en EDTA. Envio a temperatura ambiente en un plazo maximo de 48
horas desde la obtencion de la muestra.

* Muestra de ADN: 500 ngr de ADN a una concentracion superior a 10 ngr/ul disuelto en buffer low TE o agua. Envio a
temperatura ambiente.

e Documentos a adjuntar con la muestra: Consentimiento informado

Formulario de solicitud

* Plazo de entrega de resultados: 15 dias laborables
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Abordaje integral en el diagnostico
de la LLC

¢ Soluciones integrales. NIMGenetics dispone de una
amplia cartera de pruebas de genética molecular para
cubrir las necesidades de cada paciente. Incluye:

Sondas NIMFISH, para la monitorizacion de LLC
Catalogo unico de sondas, caracterizadas por su alta
especificidad, precision y luminosidad, asi como su
permanentemente actualizacion.

Secuenciacion de TP53
Nuestra NGS para TP53 esta certificada por ERIC
(European Research Initiative on CLL).

e Lideres de opinion en Oncologia. Nuestro equipo
acumula mas de 200 articulos cientiifcos en revistas
internacionales sobre genética y onco-hematologia.

* Nuestros laboratorios siguen los controles de calidad de la
EMQN (European Molecular Genetics Quality Network).

e Miembros acreditados por la Asociaciéon Espanola de
Genética Humana (AEGH).

¢ Los Informes de NIMGenetics estan calificados como
excelentes por lideres de opinién en oncologia, genética
clinica y otras especialidades.
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