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los productos de amplificación, acompañadas 
de programas de análisis e interpretación de re-
sultados de genotipificación eritrocitaria.4 Estos 
productos ofrecen una opción comparativamente 
más económica para aquellos laboratorios con 
acceso a un secuenciador.

En esta presentación se discutirán estas es-
trategias comerciales para la genotipificación 
de grupos sanguíneos y los aspectos técnicos a 
tener en cuenta para la preparación y secuen-
ciación exitosa de las muestras. Se discutirá la 
extracción y cuantificación del material genéti-
co, la preparación de bibliotecas genómicas y la 
calibración adecuada de las mismas, así como el 
reconocimiento de los parámetros provistos por 
el instrumento postsecuenciación, con el fin de 
maximizar la utilización de esta herramienta.
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La tipificación molecular de grupos sanguíneos 
representa un importante avance en medicina 
transfusional, permitiendo la detección precisa de 
variantes genéticas, incluyendo variantes raras y/o 
codificantes de antígenos de expresión débil, y la 
tipificación de pacientes con interferencias para 
la tipificación serológica.1

Existen plataformas comerciales que pueden 
detectar múltiples variantes,2 pero son costosas y 
presentan limitaciones técnicas (por ejemplo, nú-
mero de genes interrogados, incapacidad de detec-
tar variantes nuevas o no contenidas en el ensayo).2,3

La secuenciación de nueva generación (SNG) es 
una alternativa para caracterizar todos los genes, 
exones y secuencias regulatorias asociados a grupos 
sanguíneos, siendo la secuenciación de exones la es-
trategia ideal para identificar variantes nuevas, e in-
cluso reanalizar la información cuando se identifican 
nuevos genes relevantes. Sin embargo, el costo de 
reactivos y almacenamiento de datos, la complejidad 
de los algoritmos de análisis, el poder computacional 
y el conocimiento bioinformático necesario hacen 
que sea una opción costosa y, por lo tanto, alejada 
de la capacidad de los países en desarrollo.

Recientes estrategias comerciales han pre-
sentado alternativas que utilizan PCR y SNG de 


