Formulario de Solicitud de Nuevos Proyectos

Fecha de solicitud: 15/02/26

1. Titulo del proyecto

Impacto de las mutaciones driver (JAK2/CALR/MPL) en el fenotipo y prondstico de pacientes con SMD y
mutacién SF3B1: del sindrome mielodisplasico al solapamiento SMD/NMPc. Estudio multicéntrico del
GESMD

2. Investigador principal
Nombre Jose Antonio Farah Gamarra

Centro y direccion del Investigador principal

Hospital Clinico Universitario de Santiago de Compostela.
Rda da Choupana S/N

Teléfono Email jose.antonio.farah.gamarra@sergas.es

3. Memoria Cientifica

Justificacion del Proyecto

La mutacion SF3B1 define un subtipo de SMD con sideroblastos en anillo y pronéstico favorable, reconocido como
entidad en la OMS 2022 y la ICC 2022 (Malcovati et al., Blood 2020; Khoury et al., Leukemia 2022; Arber et al.,
Blood 2022). Sin embargo, un subgrupo de pacientes con SMD-SF3B1 presenta mutaciones driver concomitantes
(JAK2V617F, CALR, MPL), lo que plantea preguntas relevantes: ¢se modifica su fenotipo hematolédgico? ¢ Aparecen
rasgos mieloproliferativos? ¢ Cudl es su prondstico?

El sindrome de solapamiento SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis constituye una zona gris entre el SMD puro y las
neoplasias mieloproliferativas. Los criterios para reclasificar a un paciente con SMD-SF3B1 y mutacién driver como
SMD/NMPc dependen de parametros morfoldgicos y analiticos, pero la influencia de la carga clonal relativa (ratio
VAF SF3B1/driver) en esta transicion no ha sido del todo estudiada.

Nuestro estudio unicéntrico (2
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Objetivos del proyecto

OBJETIVO PRINCIPAL:

Determinar los factores clinicos, hematoldgicos y moleculares que condicionan la caracterizacion fenotipica de
SMD-SF3B1 y del SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis en pacientes portadores de mutacion driver concomitante
(JAK2/CALR/MPL), y evaluar las diferencias prondsticas entre ambos fenotipos, mediante la creacién de una nueva
cohorte multicéntrica a partir del RESMD.

OBJETIVOS SECUNDARIOS:

1. Caracterizar y comparar las variables hematoldgicas, morfoldgicas y moleculares entre los pacientes que
permanecen clasificados como SMD-SF3B1 (grupo A) y los reclasificados como SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis
(grupo B).

2. Analizar el papel de |a ratio VAF SF3B1/driver como determinante de la transicion fenotipica de SMD-SF3B1 a
SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis.

3. Estudiar la arquitectura clonal (orden de adquisicion mutacional, dominancia clonal y tipo de mutacidn driver) y
su correlacion con la expresion fenotipica.

4. Evaluar el impacto de las mutaciones adicionales de alto riesgo (TET2, TP53, ASXL1, DNMT3A) en el fenotipo y

Poblacion de estudio y criterios de inclusidon/exclusion

DISENO: Estudio observacional, retrospectivo y multicéntrico, basado en la creacién de una nueva cohorte a partir
del RESMD.

POBLACION: Pacientes con SMD y mutacién SF3B1 portadores de mutacidn driver concomitante, estructurados en
dos brazos:

- Grupo A: pacientes con SMD-SF3B1 y mutacion driver que permanecen clasificados como SMD segun criterios
OMS 2022.

- Grupo B: pacientes con SMD-SF3B1 y mutacion driver reclasificados como SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis
(sindrome de solapamiento segin OMS 2022).

CRITERIOS DE INCLUSION:

Plan estadistico completo

N necesaria para el estudio y justificacion

La mutacidn SF3B1 se detecta en el 20-30% de los pacientes con SMD. De estos, se estima que un 10-15% porta una
mutacion driver concomitante (JAK2, CALR o MPL). Considerando que el RESMD cuenta con cientos de pacientes
registrados, estimamos que podrian identificarse entre 400 y 800 pacientes con SMD-SF3B1 en la base de datos, de
los cuales entre 40 y 120 podrian presentar mutacion driver concomitante.

Para la comparacion principal entre los grupos A y B se requiere un minimo de 20 pacientes por brazo, lo que
permitiria detectar diferencias con un tamanio del efecto medio-grande (d de Cohen 0,7-1,0) con una potencia
estadistica del 80% (alfa 0,05). Un tamafio total de 80-100 pacientes con mutacidn driver permitiria analisis de
subgrupos y modelos multivariantes robustos.

La red multicéntrica del RESMD es la herramienta idénea para alcanzar este objetivo, dado que ningln centro
individual dispone de un numero suficiente de casos debido a la baja frecuencia de esta coexistencia mutacional.
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Anilisis estadisticos previstos

ANALISIS DESCRIPTIVO: Variables continuas expresadas como mediana y rango intercuartilico. Variables categéricas
como frecuencias absolutas y porcentajes. Caracterizacion separada de los grupos Ay B.

COMPARACION PRINCIPAL: Grupo A (SMD-SF3B1 con driver que permanecen como SMD) frente a grupo B
(SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis). Pruebas: U de Mann-Whitney para variables continuas y Chi-cuadrado o
test exacto de Fisher para categoricas.

ANALISIS DE SUPERVIVENCIA: Curvas de Kaplan-Meier con prueba de log-rank para comparar grupo A frente a
grupo B. Regresion de Cox univariante y multivariante para identificar factores prondsticos independientes: tipo de
mutacion driver (JAK2/CALR/MPL), ratio VAF SF3B1/driver, mutaciones adicionales de alto riesgo, IPSS-R/IPSS-M, y
subgrupo diagndstico (A frente a B). Andlisis de riesgos competitivos para transformacion a LMA.

Bibliografia relevante

1. Malcovati L et al. SF3B1-mutant MDS as a distinct disease subtype: a proposal from the International Working
Group for the Prognosis of MDS. Blood 2020;136(2):157-170.

2. Papaemmanuil E et al. Somatic SF3B1 mutation in myelodysplasia with ring sideroblasts. N Engl J Med 2011;365
(15):1384-1395.

3. Malcovati L et al. SF3B1 mutation identifies a distinct subset of myelodysplastic syndrome with ring sideroblasts.
Blood 2015;126(2):233-241.

4. Arber DA et al. International Consensus Classification of Myeloid Neoplasms and Acute Leukemias. Blood
2022;140(11):1200-1228.

5. Khoury JD et al. The 5th edition of the WHO Classification of Haematolymphoid Tumours. Leukemia 2022;36
(7):2703-17109.

6. Bernard E et al. Molecular International Prognostic Scoring System for Myelodysplastic Syndromes. NEJM Evid

4. Plan de trabajo resumido

FASE 1 (Meses 1 a 3): Disefio del cuaderno de recogida de datos electronico adaptado al RESMD. Definicion
operativa de variables y criterios de clasificacion para los dos brazos de la cohorte (grupo A: SMD-SF3B1 con driver;
grupo B: SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis). Solicitud de aprobacién ética multicéntrica. Difusion del protocolo a
los centros del GESMD.

FASE 2 (Meses 3 a 6): Identificacion sistematica de pacientes con SMD y mutacién SF3B1 portadores de mutacién
driver en el RESMD. Cribado de mutaciones driver concomitantes (JAK2, CALR, MPL). Clasificacion en los dos brazos
de la cohorte segun criterios OMS 2022.

FASE 3 (Meses 6 a 12): Recogida paralela de variables no disponibles en el RESMD (VAF de SF3B1, VAF de la
mutacion driver, porcentaje de sideroblastos en anillo, panel NGS con VAF de mutaciones adicionales). Solicitud de
datos a cada centro a partir de los informes moleculares de las historias clinicas. Control de calidad y depuracién de
datos.

FASE 4 (Meses 12 a 15): Cierre de la base de datos de la nueva cohorte. Analisis estadistico completo.

FASE 5 (Meses 15 a 18): Redaccién del manuscrito y envio a revista. Presentacion en congresos nacionales e
internacionales.
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5. Plan de difusidon y de publicaciones (congresos, publicaciones)

CONGRESOS:

- SEHH 2026: presentacion del disefio del proyecto y resultados preliminares del estudio unicéntrico.

- Reunidn anual del GESMD 2027: presentacidn de avances y primeros resultados de la nueva cohorte multicéntrica.
- EHA 2027: comunicacion oral o pdster con resultados del estudio multicéntrico (nota: el estudio unicéntrico se
presenta en EHA 2026).

- ASH 2027: presentacion de resultados finales y analisis de subgrupos.

- SEHH 2027: comunicacién con resultados completos en congreso nacional.

PUBLICACIONES:

- Articulo original en revista de alto impacto: Haematologica o Blood Advances.

- Alternativas de medio impacto: Annals of Hematology, European Journal of Haematology, Leukemia Research o
British Journal of Haematology.

- Posible segunda publicacion centrada en el papel prondstico de la ratio VAF SF3B1/driver y su utilidad para
predecir la transicion de SMD a SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis.

- Comunicaciones tipo abstract en todos los congresos mencionados.

6. Recursos necesarios

Requiere financiacion Si @ No O
Requiere datos RESMD Si @ No O

Incluir un listado de variables solicitadas

VARIABLES DEL RESMD:

- Demogréficas: edad, sexo, fecha de diagndstico, clasificacidon diagndstica segin OMS 2022.

- Hematoldgicas: hemoglobina, recuento de plaquetas, recuento de leucocitos, formula leucocitaria.

- Bioquimica: LDH, ferritina, eritropoyetina sérica (si disponibles).

- Médula dsea: porcentaje de blastos, celularidad, grado de fibrosis (clasificacion OMS), displasia por lineas
(eritroide, megacariocitica, granulocitica).

- Citogenética: cariotipo, grupo de riesgo citogenético segun IPSS-R.

- Molecular: estado mutacional de SF3B1. JAK2. CALR v MPL (presencia o ausencia).

Incluir una relacién de las que estan en el registro y no.

VARIABLES DISPONIBLES EN EL RESMD: edad, sexo, fecha de diagnéstico, clasificacion diagndstica OMS,
hemoglobina, plaquetas, leucocitos, férmula leucocitaria, porcentaje de blastos en médula ésea, cariotipo, FISH,
IPSS, IPSS-R, estado mutacional de SF3B1/JAK2/CALR/MPL, tratamiento recibido, estado vital, progresion y fecha de
ultimo seguimiento.

VARIABLES NO DISPONIBLES EN EL RESMD (recogida paralela): VAF de SF3B1, VAF de la mutacién driver, ratio VAF
SF3B1/driver, porcentaje de sideroblastos en anillo, orden de adquisicién mutacional, LDH, ferritina,
acnlannmaoalia avantnc tramhAticnc/hamarricicrnc oradn da fihrnacic al diaocnActira dicnlacia nar lineac

Nota En caso de requerir variables no incluidas, se evaluara su inclusién o recogida paralela fuera del
registro.
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Requiere muestras de otros centros

siO) No (@)

Tipo de muestras

No se requieren muestras bioldgicas. El estudio es de naturaleza retrospectiva y se basa exclusivamente en datos
clinicos, analiticos y moleculares ya disponibles en las historias clinicas y en los informes de NGS y PCR de cada
centro participante. No es necesario el envio de muestras entre centros.

Momentos de recogida (diagndstico, recaida, etc.)

No aplica la recogida de muestras bioldgicas. Los datos clinicos y moleculares se recogen de forma retrospectiva,
correspondientes al momento del diagndstico (punto basal de la cohorte). Adicionalmente, se recogerd informacion
evolutiva (progresidén a LMA, progresién a mielofibrosis, eventos trombéticos, supervivencia) hasta la fecha del
ultimo seguimiento disponible en cada centro.



	Fecha: 15/02/2026
	Título del proyecto: Impacto de las mutaciones driver (JAK2/CALR/MPL) en el fenotipo y pronóstico de pacientes con SMD y mutación SF3B1: del síndrome mielodisplásico al solapamiento SMD/NMPc. Estudio multicéntrico del GESMD
	Nombre IP: Jose Antonio Farah Gamarra
	Centro y dirección: Hospital Clínico Universitario de Santiago de Compostela. 
Rúa da Choupana S/N
	Teléfono: 
	Email: jose.antonio.farah.gamarra@sergas.es
	Justificación del proyecto: La mutación SF3B1 define un subtipo de SMD con sideroblastos en anillo y pronóstico favorable, reconocido como entidad en la OMS 2022 y la ICC 2022 (Malcovati et al., Blood 2020; Khoury et al., Leukemia 2022; Arber et al., Blood 2022). Sin embargo, un subgrupo de pacientes con SMD-SF3B1 presenta mutaciones driver concomitantes (JAK2V617F, CALR, MPL), lo que plantea preguntas relevantes: ¿se modifica su fenotipo hematológico? ¿Aparecen rasgos mieloproliferativos? ¿Cuál es su pronóstico?

El síndrome de solapamiento SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis constituye una zona gris entre el SMD puro y las neoplasias mieloproliferativas. Los criterios para reclasificar a un paciente con SMD-SF3B1 y mutación driver como SMD/NMPc dependen de parámetros morfológicos y analíticos, pero la influencia de la carga clonal relativa (ratio VAF SF3B1/driver) en esta transición no ha sido del todo estudiada.

Nuestro estudio unicéntrico (º
	Objetivos del proyecto: OBJETIVO PRINCIPAL:
Determinar los factores clínicos, hematológicos y moleculares que condicionan la caracterización fenotípica de SMD-SF3B1 y del SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis en pacientes portadores de mutación driver concomitante (JAK2/CALR/MPL), y evaluar las diferencias pronósticas entre ambos fenotipos, mediante la creación de una nueva cohorte multicéntrica a partir del RESMD.

OBJETIVOS SECUNDARIOS:
1. Caracterizar y comparar las variables hematológicas, morfológicas y moleculares entre los pacientes que permanecen clasificados como SMD-SF3B1 (grupo A) y los reclasificados como SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis (grupo B).
2. Analizar el papel de la ratio VAF SF3B1/driver como determinante de la transición fenotípica de SMD-SF3B1 a SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis.
3. Estudiar la arquitectura clonal (orden de adquisición mutacional, dominancia clonal y tipo de mutación driver) y su correlación con la expresión fenotípica.
4. Evaluar el impacto de las mutaciones adicionales de alto riesgo (TET2, TP53, ASXL1, DNMT3A) en el fenotipo y pronóstico de ambos subgrupos.
5. Comparar la supervivencia global, la tasa de transformación a leucemia mieloide aguda, la progresión a mielofibrosis y la incidencia de eventos trombóticos entre el grupo A y el grupo B.
6. Identificar puntos de corte de la ratio VAF SF3B1/driver con utilidad clasificatoria y pronóstica para predecir el fenotipo predominante.
	Población de estudio: DISEÑO: Estudio observacional, retrospectivo y multicéntrico, basado en la creación de una nueva cohorte a partir del RESMD.

POBLACIÓN: Pacientes con SMD y mutación SF3B1 portadores de mutación driver concomitante, estructurados en dos brazos:
- Grupo A: pacientes con SMD-SF3B1 y mutación driver que permanecen clasificados como SMD según criterios OMS 2022.
- Grupo B: pacientes con SMD-SF3B1 y mutación driver reclasificados como SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis (síndrome de solapamiento según OMS 2022).

CRITERIOS DE INCLUSIÓN:
- Edad igual o superior a 18 años.
- Diagnóstico de SMD o SMD/NMPc con mutación SF3B1 según criterios OMS 2022 o ICC 2022.
- Mutación SF3B1 documentada mediante NGS o PCR.
- Al menos una mutación driver concomitante (JAK2V617F, CALR o MPL) documentada.
- VAF de SF3B1 y de la mutación driver disponibles al diagnóstico.

CRITERIOS DE EXCLUSIÓN:
- Leucemia mieloide aguda de novo al diagnóstico.
- Ausencia de confirmación molecular de SF3B1 o de la mutación driver.
- Datos clínicos insuficientes para la clasificación diagnóstica.
	N del estudio: La mutación SF3B1 se detecta en el 20-30% de los pacientes con SMD. De estos, se estima que un 10-15% porta una mutación driver concomitante (JAK2, CALR o MPL). Considerando que el RESMD cuenta con cientos de pacientes registrados, estimamos que podrían identificarse entre 400 y 800 pacientes con SMD-SF3B1 en la base de datos, de los cuales entre 40 y 120 podrían presentar mutación driver concomitante.

Para la comparación principal entre los grupos A y B se requiere un mínimo de 20 pacientes por brazo, lo que permitiría detectar diferencias con un tamaño del efecto medio-grande (d de Cohen 0,7-1,0) con una potencia estadística del 80% (alfa 0,05). Un tamaño total de 80-100 pacientes con mutación driver permitiría análisis de subgrupos y modelos multivariantes robustos.

La red multicéntrica del RESMD es la herramienta idónea para alcanzar este objetivo, dado que ningún centro individual dispone de un número suficiente de casos debido a la baja frecuencia de esta coexistencia mutacional.
	Análisis estadístico: ANÁLISIS DESCRIPTIVO: Variables continuas expresadas como mediana y rango intercuartílico. Variables categóricas como frecuencias absolutas y porcentajes. Caracterización separada de los grupos A y B.

COMPARACION PRINCIPAL: Grupo A (SMD-SF3B1 con driver que permanecen como SMD) frente a grupo B (SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis). Pruebas: U de Mann-Whitney para variables continuas y Chi-cuadrado o test exacto de Fisher para categóricas.

ANÁLISIS DE SUPERVIVENCIA: Curvas de Kaplan-Meier con prueba de log-rank para comparar grupo A frente a grupo B. Regresión de Cox univariante y multivariante para identificar factores pronósticos independientes: tipo de mutación driver (JAK2/CALR/MPL), ratio VAF SF3B1/driver, mutaciones adicionales de alto riesgo, IPSS-R/IPSS-M, y subgrupo diagnóstico (A frente a B). Análisis de riesgos competitivos para transformación a LMA.

ANÁLISIS EXPLORATORIO: Curvas ROC para identificar puntos de corte de la ratio VAF SF3B1/driver con capacidad predictiva de reclasificación a SMD/NMPc. Regresión logística multivariante para predictores de transición fenotípica. Correlación de Spearman entre ratio VAF y parámetros hematológicos. Análisis de clústeres para identificar agrupaciones fenotípica naturales.

SOFTWARE: SPSS versión 28 (o superior) o R versión 4.3 (o superior). 
	Bibliografía: 1. Malcovati L et al. SF3B1-mutant MDS as a distinct disease subtype: a proposal from the International Working Group for the Prognosis of MDS. Blood 2020;136(2):157-170.
2. Papaemmanuil E et al. Somatic SF3B1 mutation in myelodysplasia with ring sideroblasts. N Engl J Med 2011;365(15):1384-1395.
3. Malcovati L et al. SF3B1 mutation identifies a distinct subset of myelodysplastic syndrome with ring sideroblasts. Blood 2015;126(2):233-241.
4. Arber DA et al. International Consensus Classification of Myeloid Neoplasms and Acute Leukemias. Blood 2022;140(11):1200-1228.
5. Khoury JD et al. The 5th edition of the WHO Classification of Haematolymphoid Tumours. Leukemia 2022;36(7):1703-1719.
6. Bernard E et al. Molecular International Prognostic Scoring System for Myelodysplastic Syndromes. NEJM Evid 2022;1(7):EVIDoa2200008.
7. Patnaik MM, Tefferi A. Refractory anemia with ring sideroblasts (RARS) and RARS with thrombocytosis (RARS-T): 2017 update on diagnosis, risk-stratification, and management. Am J Hematol 2015;90(6):549-559.
8. Tefferi A et al. Prognostic impact of SF3B1 mutations and multilineage dysplasia in MDS with ring sideroblasts. Haematologica 2024.
	Plan de trabajo: FASE 1 (Meses 1 a 3): Diseño del cuaderno de recogida de datos electrónico adaptado al RESMD. Definición operativa de variables y criterios de clasificación para los dos brazos de la cohorte (grupo A: SMD-SF3B1 con driver; grupo B: SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis). Solicitud de aprobación ética multicéntrica. Difusión del protocolo a los centros del GESMD.

FASE 2 (Meses 3 a 6): Identificación sistemática de pacientes con SMD y mutación SF3B1 portadores de mutación driver en el RESMD. Cribado de mutaciones driver concomitantes (JAK2, CALR, MPL). Clasificación en los dos brazos de la cohorte según criterios OMS 2022.

FASE 3 (Meses 6 a 12): Recogida paralela de variables no disponibles en el RESMD (VAF de SF3B1, VAF de la mutación driver, porcentaje de sideroblastos en anillo, panel NGS con VAF de mutaciones adicionales). Solicitud de datos a cada centro a partir de los informes moleculares de las historias clínicas. Control de calidad y depuración de datos.

FASE 4 (Meses 12 a 15): Cierre de la base de datos de la nueva cohorte. Análisis estadístico completo.

FASE 5 (Meses 15 a 18): Redacción del manuscrito y envío a revista. Presentación en congresos nacionales e internacionales.

LÍNEA FUTURA: Ampliación del estudio mediante colaboración con el grupo de neoplasias mieloproliferativas para incorporar pacientes con NMPc clásica portadores de SF3B1, completando el espectro clínico-molecular SMD-NMPc.
	Plan de difusión: CONGRESOS:
- SEHH 2026: presentación del diseño del proyecto y resultados preliminares del estudio unicéntrico.
- Reunión anual del GESMD 2027: presentación de avances y primeros resultados de la nueva cohorte multicéntrica.
- EHA 2027: comunicación oral o póster con resultados del estudio multicéntrico (nota: el estudio unicéntrico se presenta en EHA 2026).
- ASH 2027: presentación de resultados finales y análisis de subgrupos.
- SEHH 2027: comunicación con resultados completos en congreso nacional.

PUBLICACIONES:
- Artículo original en revista de alto impacto: Haematologica o Blood Advances.
- Alternativas de medio impacto: Annals of Hematology, European Journal of Haematology, Leukemia Research o British Journal of Haematology.
- Posible segunda publicación centrada en el papel pronóstico de la ratio VAF SF3B1/driver y su utilidad para predecir la transición de SMD a SMD/NMPc-SF3B1 con trombocitosis.
- Comunicaciones tipo abstract en todos los congresos mencionados.

LÍNEA FUTURA: Publicación conjunta con el grupo de neoplasias mieloproliferativas tras la incorporación de la cohorte de NMPc clásicas, para caracterizar el espectro completo de neoplasias mieloides con coexistencia SF3B1/driver.
	Variables solicitadas: VARIABLES DEL RESMD:
- Demográficas: edad, sexo, fecha de diagnóstico, clasificación diagnóstica según OMS 2022.
- Hematológicas: hemoglobina, recuento de plaquetas, recuento de leucocitos, fórmula leucocitaria.
- Bioquímica: LDH, ferritina, eritropoyetina sérica (si disponibles).
- Médula ósea: porcentaje de blastos, celularidad, grado de fibrosis (clasificación OMS), displasia por líneas (eritroide, megacariocítica, granulocítica).
- Citogenética: cariotipo, grupo de riesgo citogenético según IPSS-R.
- Molecular: estado mutacional de SF3B1, JAK2, CALR y MPL (presencia o ausencia).
- Índices pronósticos: IPSS, IPSS-R, IPSS-M (si disponible).
- Clínicas: esplenomegalia, eventos trombóticos o hemorrágicos.
- Tratamiento: primera línea y líneas sucesivas.
- Evolución: progresión a LMA, progresión a mielofibrosis, estado vital, causa de muerte, fecha de último seguimiento.

VARIABLES DE RECOGIDA PARALELA (no disponibles en el RESMD):
- VAF de SF3B1 al diagnóstico.
- VAF de la mutación driver (JAK2, CALR o MPL) al diagnóstico.
- Ratio VAF SF3B1/driver (variable derivada).
- Porcentaje de sideroblastos en anillo en médula ósea.
- Panel de NGS completo con VAF de las mutaciones adicionales.
- Orden de adquisición mutacional (si la información está disponible).
- Tipo específico de variante de SF3B1 (p. ej., K700E, H662Q).

Nota: el listado definitivo de variables del RESMD se confirmará con la secretaría del grupo.
	Variable en registro: VARIABLES DISPONIBLES EN EL RESMD: edad, sexo, fecha de diagnóstico, clasificación diagnóstica OMS, hemoglobina, plaquetas, leucocitos, fórmula leucocitaria, porcentaje de blastos en médula ósea, cariotipo, FISH, IPSS, IPSS-R, estado mutacional de SF3B1/JAK2/CALR/MPL, tratamiento recibido, estado vital, progresión y fecha de último seguimiento.

VARIABLES NO DISPONIBLES EN EL RESMD (recogida paralela): VAF de SF3B1, VAF de la mutación driver, ratio VAF SF3B1/driver, porcentaje de sideroblastos en anillo, orden de adquisición mutacional, LDH, ferritina, esplenomegalia, eventos trombóticos/hemorrágicos, grado de fibrosis al diagnóstico, displasia por líneas, celularidad medular, panel NGS con VAF de mutaciones adicionales, tipo específico de variante SF3B1.
	Financiación: Opci髇1
	Datos RESMD: Opci髇2
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