
 

 

 

 

Introducción: La secuenciación masiva ha tornado 

relevancia en la última década en el enfoque de la medicina 

personalizada en pacientes con cáncer de pulmón de células 

no pequeñas (CPCNP), con implicación en las decisiones 

terapéuticas. El uso cada vez más frecuente de la tecnología 

next generation sequencing (NGS) conlleva identificar 

mutaciones a nivel de intrones que pueden asemejarse a una 

mutación ya conocida y con implicación clínica, pero dudoso 

papel biológico conductor del proceso de carcinogénesis y de 

dudosa implicación terapéutica. En CPCNP se conoce la 

importancia de detectar mutaciones a nivel tumoral para 

identificar la posibilidad de emplear terapias anti-diana 

actualmente disponibles. Un ejemplo son las alteraciones en 

el gen ALK (quinasa del linfoma anaplásico), que puede 

detectarse a través de inmunohistoquímica (IHQ), hibridación 

fluorescente in situ (FISH) y en los últimos años NGS (1)(2).   

Resultados El 98% de estos pacientes evaluados 

presentaban una misma mutación de ALK: ALK.Int19.ATI, 

que se trata de una mutación puntual, muy diferente a la 

biológicamente descrita a las terapias anti-diana actuales.   

 

 

 
Objetivo: Identificar y caracterizar los 

pacientes con CPCNP con detección 

por NGS de nuevas mutaciones en 

ALK, así como su implicación biológica 

y de respuesta a terapia anti-diana. 

Métodos: Se realiza en un estudio 

descriptivo y observacional en 

pacientes mayores de 18 años con 

nuevo diagnóstico de CPCNP 

avanzado a quienes se les ha realizado 

NGS entre 01 julio 2022 y 10 octubre 

2023 detectando una mutación en ALK 

no habitual.   

Conclusiones: Nuestra experiencia 

revela que la detección de esta 

mutación de ALK en el intrón 19 no 

tiene implicación terapéutica 

actualmente y su implicación biológica 

en el desarrollo tumoral está en estudio. 

Es importante publicar la existencia, 

detección y efecto confusor de este tipo 

de mutaciones con respecto a las 

fusiones, cada vez más frecuente 

debido a la progresiva extensión de la 

secuenciación masiva en el diagnóstico 

molecular. Actualmente estamos 

realizando un análisis más profundo 

para identificar su posible papel 

biológico y pronóstico en los pacientes 

con CPCNP. 
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Inicialmente, y antes de haber ampliado el estudio con IHQ, 

se empleó en 4 pacientes con esta mutación tratamiento con 

alectinib. No se objetivó respuesta tumoral en ningún 

paciente, lo que unido al gran aumento de incidencia de estas 

mutaciones en ALK, se dio la voz de alarma para realizar IHQ 

a todos los pacientes. Ante estos hallazgos, llegamos a la 

conclusión de que es una mutación puntual no sensible 

terapéuticamente al bloqueo con fármacos anti-diana 

actualmente disponible. 


