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Introducción

La fibrosis quística (FQ) es una enfermedad autosómica recesiva. En Colombia, la

mutación c.1521_1523delCTT p.(Phe508del) se ha encontrado en alrededor del

41% de los pacientes y en estudios recientes hasta en un 80.2% en tres centros

del país. En este estudio, analizamos las mutaciones en pacientes con diagnóstico

confirmado de FQ atendidos en un hospital de cuarto nivel en Medellín.

Población de estudio

De una base inicial de 426

pacientes registrados desde

2012, se incluyeron 136 (31,9%)

con diagnóstico confirmado y

seguimiento institucional. El 58%

(n=79) de la cohorte final contaba

con caracterización genética

completa.

Distribución de Cigocidad

Se identificaron mutaciones en

homocigosis en 51 pacientes, lo

que representa el 64,5% de los

sujetos con estudio genético.

Perfil de Mutaciones

Identificadas (n=79)

La variante más prevalente fue la

deleción del residuo fenilalanina

en la posición 508, seguida por

variantes de sustitución y de sitio

de corte (splicing). Distribuidas

así:

c.1521_1523delCTT

p.(Phe508del) en 44 pacientes

(55,6%)

c.3196C>T p.(Arg1066Cys) en 5

(6,3%)

c.1675G>A p.(Ala559Thr) y

c.3368-2A>G en 1 paciente cada

una (1,26%).

• La mutación c.1521_1523delCTT (p.Phe508del) se

consolida como la más frecuente en estado de homocigosis

y heterocigosis.

• Se identificó la variante c.3196C>T (p.Arg1066Cys) como la

segunda más común en homocigosis. Este hallazgo

contrasta con los datos globales de CFTR2 (solo 28 casos

reportados), donde predomina en heterocigosis compuesta

.

• En casos de heterocigosis con una segunda variante no

identificada, el diagnóstico de patogenicidad se confirmó

mediante clínica compatible y pruebas de iontoforesis

positivas.

Caracterización Genética

Patrones de Heterocigosis: Se

observó una alta variabilidad

genotípica. La combinación más

prevalente consistió en la variante

c.1521_1523delCTT

p.(Phe508del) asociada a un

segundo alelo no identificado

(n=4).

Variantes Secundarias: Otras

combinaciones recurrentes

incluyeron:

• c.2988+1G>A (3120+1G>A) en

3 pacientes.

• Variantes presentes en 2

pacientes cada una: c.3368-

2A>G, c.1675G>A

p.(Ala559Thr), c.3196C>T

p.(Arg1066Cys) y alteraciones

en sitios de splicing

(c.1584+1G>A o c.1716+1G>A).

Variantes Únicas: El resto de los

genotipos identificados, lo que

subraya la diversidad alélica de la

muestra.

Resultados
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Figura 1. Diversidad alélica CFTR. 
Distribución de genotipos identificados. 
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