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CONCLUSIONES 

La secuenciación del gen CEBPA permite identificar SNPs y mutaciones efectivamente a 

través de la amplificación optimizada en este trabajo. La leucemia mieloide aguda es una 

patología con múltiples subtipos heterogéneos. Es por ello que se deben armar protocolos o 

esquemas individualizados de diagnóstico, pronóstico y tratamiento a seguir según el tipo 

de cáncer. Esto contribuye a la estratificación del riesgo del paciente con LMA. La eficacia 

del tratamiento proporcionado por el médico dependerá de si la clasificación o 

categorización fue lo más aproximado a la realidad. Por ello es que debemos hacer 

esquemas cada vez más específicos, agregando más marcadores que nos acerquen a las 

características reales de la enfermedad del paciente.  

A través del método descrito en esta tesis, se lograron identificar 5 mutaciones 

cercanas o localizadas en los dominios del gen y además se encontraron dos SNPs con 

cierta frecuencia de aparición. Dos de los pacientes con dos mutaciones que formaron 

heterodúplex, mostraron además leucocitosis y CD7+ aberrante.  




