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Akut lenfoblastik lösemili hastalarda MYC gen bölgesindeki yeniden düzenlenmelerin 
konvansiyonel sitogenetik ve floresan in situ hibridizasyon yöntemleriyle incelenmesi

Detection of MYC gene rearrangements by conventional cytogenetics and fluorescent in situ 
hybridization in patients with acute lymphoblastic leukemia cases
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ABSTRACT

Objective: The aim of this study is to investigate rear-
rangements at the region of MYC gene by conventional 
cytogenetics and interphase FISH methods in patients 
with acute lymphoblastic leukemia (ALL).
Methods: The study was carried out on bone marrow 
specimens of 25 ALL patients who were referred to our 
laboratory. Fourteen children and 11 adult ALL cases 
were examined. Conventional cytogenetic analysis was 
performed using G banding technique and fluorescence 
in situ hybridization technique was applied using MYC 
breakapart probe (Cytocell).
Results: Totally, in 2 of 25 cases available metaphases 
were not obtained. While in 9 of 23 cases were found to 
have normal karyotype (39.1%), numerical chromosomal 
abnormalities were detected in 6 cases, structural abnor-
malities in 4 and both numerical and structural abnormali-
ties were found in 4 cases.
In one case (4%) t(8;14)(q24;q32) was found as a cyto-
genetic aberration in which MYC gene locus involved. 
FISH analysis was performed successfully in all cases 
and MYC rearrangements were found in 3 cases (12%) 
by FISH method.
Conclusion: By comparing two techniques, it was ob-
served that FISH method showed more sensitivity, how-
ever conventional cytogenetic techniques were also ef-
fective to reveal all changes of the chromosomes. There-
fore, we concluded that it would be more efficient to use 
of these two techniques together. J Clin Exp Invest 2015; 
6 (1): 21-26
Key words: Acute lymphoblastic leukemia, MYC, cytoge-
netics, fluorescent ın situ hybridization

ÖZET

Amaç: Bu çalışmada akut lenfoblastik lösemili (ALL) has-
talarda MYC gen bölgesindeki yeniden düzenlenmelerin 
konvansiyonel sitogenetik ve interfaz FISH yöntemleriyle 
incelenmesi amaçlanmıştır. 
Yöntemler: Çalışma, ALL tanısıyla laboratuvarımıza gön-
derilen 25 olgudan alınan kemik iliği örneğinde gerçek-
leştirildi. On dört çocukluk çağı ve 11 yetişkin ALL hasta-
sı incelendi. Konvansiyonel sitogenetik inceleme için G 
bantlama yöntemi, Floresan in situ hibridizasyon (FISH) 
yöntemi için MYC breakapart probu (Cytocell) kullanıldı.
Bulgular: Toplam 25 olgunun 2’sinde (%8) değerlendiri-
lebilecek metafaz elde edilemedi. Kromozom analizi ger-
çekleştirilen 23 olgunun 9’unda (%39,1) normal karyotip 
saptanırken, 6 olguda kromozom sayı anomalileri, 4 olgu-
da yapı ve 4 olguda ise hem sayı hem de yapı anomalileri 
gözlendi. MYC gen bölgesini içine alan tek sitogenetik 
anomali olarak bir olguda (%4) t(8;14)(q24;q32) saptan-
dı. Olguların tümünde FISH analizinden sonuç alındı ve 3 
olguda (%12) MYC bölgesinde FISH yöntemi ile yeniden 
düzenlenme olduğu gösterildi. 
Sonuç: İki yöntem karşılaştırıldığında MYC gen bölge-
sinin yeniden düzenlenmelerinin gösterilmesinde FISH 
yönteminin daha duyarlı olduğu, ancak konvansiyonel 
sitogenetik yöntemlerin de kromozomlarda meydana ge-
len tüm değişimlerin ortaya konmasında etkili olduğu göz-
lendi. Bu nedenle tek bir anomali araştırılan durumlarda 
dahi iki yöntemin birlikte kullanımının daha etkili olacağı 
sonucuna varıldı. 
Anahtar kelimeler: Akut lenfoblastik lösemi, MYC, si-
togenetik, floresan in situ hibridizasyon 
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GİRİŞ

Akut lenfoblastik lösemi (ALL), kemik iliğinden kö-
ken alan progenitör lenfoid hücrelerin artmasıyla 
seyreden malin bir hastalıktır. ALL, çocukluk çağın-
da en sık gözlenen kanser türü olup, tüm kanser-
lerin %30’unu, tüm lösemilerin ise %75-80’ini oluş-
turmaktadır. Yetişkinlerde ise lösemilerin % 15’ini 
oluşturmaktadır [1-3]. 

ALL’nin önemli belirteçlerinden biri lösemik 
hücrelerde meydana gelen kromozom anomalileri 
ve genetik değişimlerdir [3,4]. Yapılan çalışmalar, 
ALL’ye özgü tekrarlayan birçok kromozom sayı ve 
yapı anomalisi olduğunu ortaya koymuştur. Bu ano-
malilerin tanımlanması, hastalığın moleküler geneti-
ği ve hematopatolojisinin anlaşılmasına önemli kat-
kılar sağlamıştır [5-8].

MYC onkogenini (avian myelocytomatosis vi-
ral oncogene homolog) içine alan 8q24 bölgesinin 
yeniden düzenlenmeleri ALL’de sık görülen genetik 
değişimler arasında yer almaktadır. MYC geninin 
kodladığı protein, çok işlevli bir çekirdek fosfoprote-
ini olup hücre döngüsünün ilerleyişinde ve apoptoz-
da rol oynar. Bu genin onkogenik aktivasyon kazan-
masına neden olan yeniden düzenlenmeler; t(2;8)
(p11;q24), t(8;14)(q24;q32) ve t(8;22)(q24;q11) ye-
tişkin ALL olgularının %5’inde, çocukluk çağı ALL 
olgularının da %2-5’inde gözlenmektedir [8,9].

Akut lenfoblastik lösemili hastalarda sitogenetik 
analiz, hem hastalığın patofizyolojisinin anlaşılma-
sı hem de prognoz açısından büyük öneme sahip-
tir [10]. ALL’de gözlenen kromozom anomalilerinin 
saptanması için konvansiyonel sitogenetik ve FISH 
yöntemleri kullanılmaktadır. Konvansiyonel sitoge-
netik inceleme tüm kromozomların incelenmesine 
olanak sağladığı için daha bilgi verici olsa da hem 
teknik kısıtlamaları hem de çözünürlüğünün kısıtlı 
olması nedeniyle tamamlayıcı yöntemlere gerek du-
yulmaktadır. İnterfaz FISH yöntemiyle metafaz elde 
etmeye gerek olmadan araştırılmak istenen kromo-
zom anomalisi veya gen bölgesi görüntülenmekte-
dir [11].

Bu çalışmada, akut lenfoblastik lösemili hasta-
larda konvansiyonel sitogenetik yöntemlerle olgula-
rın kromozom analizi, interfaz FISH yöntemiyle de 
MYC gen bölgesindeki yeniden düzenlenmelerin 
araştırılması ve her iki yöntemle elde edilen sonuç-
ların karşılaştırılması amaçlanmıştır.

YÖNTEMLER

Olgular
Çalışma, İ.Ü. Cerrahpaşa Tıp Fakültesi İç Hasta-
lıkları Hematoloji Bilim Dalı, İstanbul Tıp Fakültesi 
İç Hastalıkları Hematoloji Bilim Dalı ile İstanbul Tıp 
Fakültesi Çocuk Sağlığı ve Hastalıkları Anabilim 
Dalı’ndan laboratuvarımıza ALL tanısıyla gönderi-
len toplam 25 hastanın kemik iliği örneğinde ger-
çekleştirilmiştir. Olgu grubunu, 14 çocukluk çağı, 11 
yetişkin ALL hastası oluşturmuştur. Çocuk ALL olgu 
grubunu 10 erkek, 4 kız, erişkin olgu grubunu ise 
7 erkek, 4 kadın hasta oluşturmuştur. Çalışma için 
etik kurul onay raporu ve hastalar veya hasta ya-
kınlarının tümünden bilgilendirilmiş onam alınmıştır. 

Yöntem
Sitogenetik analiz için G-bantlama, MYC gen bölge-
sindeki yeniden düzenlenmeleri araştırmak amacıy-
la da interfaz FISH yöntemi uygulanmıştır. 

Sitogenetik analiz
Kemik iliği aspirasyon biyopsi örneklerine gece 
boyu kolsemid inkübasyonu ve 24 saatlik kültür 
yöntemi ile GTL bantlama yöntemi uygulanmıştır. 
Her hastadan metafaz sayısına ve kalitesine bağ-
lı olarak 3- 35 (ort. 19,1) metafaz analiz edilmiştir. 
Analiz edilen metafazlar ISCN 2013’e göre değer-
lendirilmiştir [12]. 

FISH yöntemi
MYC gen bölgesindeki yeniden düzenlenmeleri tes-
pit etmek amacıyla MYC breakapart probu (Cyto-
cell) kullanılmıştır. İnceleme Nikon Eclipse E600W 
floresan mikroskobunda 100X objektif’te DAPI/
FITC/Texas Red üçlü filtre kullanılarak gerçekleşti-
rilmiş ve Applied Imaging Powergene otomatik gö-
rüntüleme sistemi ile fotoğraflanmıştır. Her hasta 
için 200 interfaz nukleusu ve bazı hastalarda gözle-
nebilen metafazlar değerlendirmeye alınmıştır. Sin-
yaller, Ventura ve ark.nın çalışmasındaki kriterlere 
göre değerlendirilmiştir [13]. 
İstatistiksel analiz olarak, tanımlayıcı istatistikler ya-
pılmış, olguların sayı ve yüzdeleri verilmiştir.

BULGULAR

Olgu grubumuzu oluşturan 25 olgunun 2’sinde (%8) 
değerlendirilebilecek kalitede metafaz elde edile-
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memiştir. Sitogenetik analizi gerçekleştirilen 23 ol-
gunun 9’unda normal karyotip saptanırken, 6 olguda 
kromozom sayı anomalileri, 4 olguda yapı, 4 olguda 
ise hem sayı hem de yapı anomalileri gözlenmiştir. 
Dört olguda kompleks karyotip gözlenmiştir.

Kromozom anomalisi saptanan olguların 
10’unda klonal anomali içeren metafazlarda hipo-
diploidi (35-45), 2’sinde de hiperdiploidi (47-67) 
gözlenmiştir. Hiperdiploidi gözlenen iki olguda ortak 
olarak 11, 17, 21 ve 22. kromozomların trizomisi bu-
lunmuştur. Ayrıca 13, 19 ve 21.kromozomların mo-
nozomisi 2’şer olguda gözlenmiştir.

Klonal yapı anomalileri olarak add(1)(q42), 
add(11)(q23), add(11)(q25), t(9;22)(q34;q11), 
dup(1)(q23q32), del(6)(q23), t(8;14)(q24;q32), 
t(4;6)(q35;q24), del(3)(q13q23), del(9)(q11q21) ve 
add(6)(q12) gözlenmiştir (Tablo 1).

Tüm olguların FISH analizlerinden sonuç elde 
edilmiştir. FISH uygulanan 25 olgunun 3’ünde (%12) 
MYC bölgesinde yeniden düzenlenme olduğu bu-
lunmuştur. Olgulara ait karyotip ve FISH sonuçları 
Tablo 1’de özetlenmektedir.

Tablo 1. 25 ALL olgusuna ait sitogenetik ve FISH sonuçları

Olgu No Yaş (yıl) Cinsiyet Karyotip
FISH

(MYC yeniden 
düzenlenme)

1 44 E 46,XY[16] -

2 11 K 47~53,XX,add(1)(q42) [20] ,+11[15] ,add(11)(q23) [18] , -13[3] ,+14[8] , 
+17[6],+21[10],+21[5],+22[2],+mar1[3],+mar2[2],+mar3[2][cp20] -

3 7 E DMB* -

4 0,1 K 38~42,XX,-15[cp3]/46,XX[16] -

5 28 E 38~45,XY,-4[4],-6[4],-7[3],-8[3],-13[3],-16[3],-19[4],-20[3][cp11]/46,XY[10] -

6 32 K 41~46,XX,add(11)(q25)[3],-17[4],-19[9],+mar1[9],+mar2[8][cp9]/46,XX[3] +

7 31 E 42~46,XY,-21[cp3]/46,XY[29] -

8 54 K 45,XX,t(9;22)(q34;q11)[cp2]/46,XX[16] -

9 24 K 92,XXXX[2]/46,XX[17] -

10 6 E 46,XY[27] -

11 16 E 46,XY[29] -

12 27 E 40~46,XY,dup(1)(q23q32)[25],del(6)(q23)[3],t(8;14)(q24;q32)[21][cp25] +

13 18 E 46,XY[20] -

14 7 E 46~60,<2n>,XY,+5[2],+11[2],+17[2],+18[2],+21[2],+22[2],+mar[2][cp3]/46,XY[20] -

15 22 E 46,XY[3] -

16 10 K 46,XX[19] +

17 22 E 46,XY,t(4;6)(q35;q24)[4]/46,XY[12] -

18 13 E 46,XY[18] -

19 11 E 44~46,XY,-21[cp3]/46,XY[19] -

20 2 E 46,XY[15] -

21 26 E DMB* -

22 15 E 38~45,XY,-22[cp3]/46,XY[18] -

23 20 K 46,XX[17] -

24 4 E 45~46,XY,+3[2],del(3)(q13q23)[2],del(9)(q11q21)[4],+mar[2][cp5]/46,XY[16] -

25 17 K 39~45,XX,add(6)(q12)[cp2]/46,XX[1] -

*DMB: Değerlendirilecek metafaz bulunamadı, E: Erkek, K: Kadın
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Şekil 1. Olgu 12’ye ait 46,XY,dup(1)(q23q32),del(6)
(q23),t(8;14)(q24;q32) gösteren G bantlı karyotip örneği. 
Değişime uğrayan kromozomlar okla gösterilmiştir

Şekil 2. Olgu 12’ye ait FISH uygulanan interfaz nükleus-
ları. MYC gen bölgesinde yeniden düzenlenme olan nük-
leus okla gösterilmiştir

TARTIŞMA

Genetik değişimler, birçok hematolojik kanser türün-
de olduğu gibi ALL’de de hastalığın patogenezinin 
açıklanması, seyri ve tedavisinin belirlenmesinde 
önemli rol oynamaktadır. Bu değişimler, kromozom 
düzeyinde görülebildiği gibi gen düzeyinde de mey-
dana gelebilmektedir. Kromozom düzeyinde olan 
değişimler çoğu zaman konvansiyonel sitogenetik 
yöntemlerle saptanabilmektedir. Ancak kriptik bazı 
değişimlerin saptanmasında bu yöntemler yetersiz 
kalmakta, bu durumlarda da moleküler sitogenetik 
yöntemlere başvurulmaktadır [2,4]. MYC gen böl-
gesindeki yeniden düzenlenmeler ALL hastalarında 
gözlenen genetik değişimler arasında yer almakta-
dır. ALL’de MYC geni ile ilişkili değişiklikler; yetiş-
kin ALL olgularının %5’inde, çocukluk çağındakile-
rin ise %2-5’inde bulunan t(8;14)(q24;q32), t(8;22)
(q24;q11) ve t(2;8)(p12;q24) translokasyonları ola-
rak bildirilmektedir [7-9,14]. Lökomogenezde rolü 
olduğu düşünülen bu yeniden düzenlenmeler, MYC 
geninin ifadesinin değişmesine neden olmaktadır 
[8]. 

Bu çalışmada, 25 ALL olgusunda konvansiyo-
nel sitogenetik yöntemler ve FISH yöntemi kullanı-
larak MYC gen bölgesindeki yeniden düzenlenme-
ler araştırılmıştır. Olguların %92’sinde kromozom 
analizi, %100’ünde ise FISH yöntemiyle sonuç elde 
edilmiştir. FISH analizi ile 3 olguda (%12) MYC 
gen bölgesindeki yeniden düzenlenme olduğu sap-
tanmıştır. Kromozom analizi sonuçlarına göre ise 
kromozom elde edilen 23 olgunun sadece birinde 
(%4,3) MYC yeniden düzenlenmesiyle ilişkili bir kro-
mozom anomalisi gözlenmiştir (olgu no:12). 

ALL olgularında MYC bölgesini içine alan ano-
maliler arasında en sık gözlendiği bildirilen [6,9] 
t(8;14)(q24;q32) bulgusuna sahip olguda ek ola-
rak dup(1)(q23q32) ve del(6)(q23) anomalileri de 
saptanmıştır (Şekil-1). Bu olguda FISH yöntemiyle 
de MYC gen bölgesinde yeniden düzenlenme po-
zitif sonuç vermiştir (Şekil-2). Literatürde, t(8;14)
(q24;q32) anomalisi taşıyan bazı ALL olgularında 
da bu bulguların ek anomali olarak gözlendiği bil-
dirilmiştir [6]. FISH ile MYC yeniden düzenlenmesi 
pozitif olarak saptanan diğer iki olgudan birinde nor-
mal karyotip bulunurken birinde kompleks karyotip 
gözlenmiştir. Ancak bu olgunun karyotipinde ALL’de 
tekrarladığı bildirilen anomaliler gözlenmemiştir. 
Daha önce yapılan çalışmalarda MYC gen bölgesi-
nin yeniden düzenlenmesine neden olan kromozom 
anomalilerinin görülme sıklığı %5 civarlarında bildi-
rilmiştir [6,8,9]. Bizim olgularımızda gözlenen %4,3 
oranı bu sıklığa yakın bir oran olarak bulunmuştur. 
Yaptığımız literatür çalışmasında MYC gen bölge-
sinin yeniden düzenlenmelerinin konvansiyonel 
sitogenetik ve FISH yöntemlerinin karşılaştırıldığı 
bir çalışmaya rastlanmamıştır. Çalışmamızda FISH 
yöntemiyle MYC yeniden düzenlenmeleri için %12 
olarak saptanan sıklığın, bu gen bölgesinde meyda-
na gelen submikroskobik değişikliklerden kaynak-
landığı düşünülmektedir. 

Kromozom analizi sonuçlarına göre, klonal 
kromozom anomali sıklığı %56 bulunmuştur. Bu 
oran, çocuk ALL olgularımızda %53,8, yetişkin ol-
gularda %70 olarak dağılım göstermiştir. Çocukluk 
çağı ALL olgularında yapılan çalışmalarda bu oran 
değişkenlik göstermektedir [14-22]. Silva ve ark. bu 
oranı oldukça yüksek (%92.3) olarak bildirmişlerdir 
[17]. Shaikh ve ark ise bu oranı %48 olarak sapta-
mışlardır [19]. Yetişkin olgularımızda saptadığımız 
oran, Gmidene ve ark’nın [14] çalışmasındaki orana 
(%76) yakın olarak bulunmuştur.

Kromozom analizi gerçekleştirilen çocuk olgu-
larımızın ikisinde (%17,4) hiperdiplodi gözlenmiştir. 
Hiperdiplodi, ALL’de sık görülen ve prognostik öne-
me sahip bulgular arasında bildirilmektedir [4,6,10]. 
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Hiperdiploidili olgularımızın ikisinde de kromozom 
sayısı yüksek hiperdiploidiye (>50) uymaktaydı. 
Kromozom sayısı 50’den fazla olan (>50) hiperdip-
loidilerin çocukluk çağındaki ALL olgularında daha 
sık bulunduğu ve daha iyi prognoza işaret ettiği 
bildirilmektedir [4,6,20]. Çalışmamızda çocuk ALL 
grubunda saptanan >50 hiperdiploidi görülme oranı 
(%17,4) Li ve ark.’ nın [21] bildirdiği (%17,5) oranla 
büyük benzerlik göstermektedir. Her iki olgumuzda 
ortak olarak 11, 17, 21 ve 22. kromozomların artışı 
saptanmıştır. 17, 21 ve 22. kromozomların artışları 
yüksek hiperdiploidili olgularda sıklıkla artış göste-
ren kromozomlar arasında yer almaktadır [4,6,14]. 
Ayrıca her iki olgunun karyotipinde kromozom yapı 
anomalisi de bulunmuştur.

Çalışmamızda hipodiploidi görülme oranı 
%43,5 ve diğer çalışmalardan daha yüksek olarak 
bulunmuştur. Hipodiploidi için literatürde rastladığı-
mız en yüksek oran Settin ve ark.nın çalışmasın-
da bildirilen %37,5’dir [18]. Diğer çalışmalarda bu 
oran daha düşük (%2-10) olarak rapor edilmiştir 
[6,10,14,15,20].

Üç veya daha fazla kromozom yapı anomalisi-
nin bir arada bulunduğu karyotipler kompleks kar-
yotip olarak değerlendirilmekte ve kötü prognozla 
ilişkilendirilmektedir [23]. Bu çalışmada 4 olguda 
(%17.4) kompleks karyotip gözlenmiştir. Kompleks 
karyotip saptanan olgulardan birinde daha önce de 
belirtildiği gibi MYC gen bölgesiyle ilişkili olan t(8;14)
(q24;q32) bulgusu yer almıştır. Konvansiyonel si-
togenetik yöntemlerle bu anomali ve ek anomaliler 
(dup(1)(q23q32) ve del(6)(q23)) tanımlanabilmiş, 
FISH yöntemiyle sadece MYC yeniden düzenlen-
mesi açısından değerlendirilebilmiştir. 

Çalışmamızda konvansiyonel sitogenetik in-
celemeyle saptanan diğer kromozom yapı anoma-
lileri; add(1)(q42), del(3)(q13q23), t(4;6)(q35;q24), 
add(6)(q12), del(9)(q11q21), t(9;22)(q34;q11), 
add(11)(q23) ve çeşitli marker kromozomlardır. ALL 
olgularında en sık gözlenen kromozom yapı anoma-
lileri arasında yer alan t(9;22)(q34;q11) [16, 20, 21] 
bizim olgularımızın sadece birinde gözlenmiştir. Bir 
olguda gözlenen 11q23 kırık noktasının anomalileri 
de ALL olgularında sık gözlenen bulgular arasında 
bildirilmektedir [4,6,16-19].

FISH yöntemi, kriptik değişimlerin saptanma-
sında oldukça etkili ve duyarlı bir yöntemdir. Ayrıca 
kromozom eldesine gerek olmadan kısa sürede, in-
celenmek istenen hedef bölgeye özgü sonuç elde 
edilebilmektedir. MYC gen bölgesindeki yeniden 

düzenlenmelerin konvansiyonel sitogenetik ve mo-
leküler sitogenetik yöntemlerle karşılaştırmalı ola-
rak incelendiği bu çalışmada FISH yöntemi 3 olgu-
da pozitif sonuç verirken konvansiyonel yöntemle 
tek olguda bu bölgeyi içine alan anomali bulunmuş-
tur. Ayrıca kromozom elde edilemeyen 2 olguda bu 
bölgede MYC gen bölgesinde bir değişim olmadığı 
gösterilmiştir. Ancak kromozom analiziyle MYC gen 
bölgesini içine alan tek anomaliye sahip olguda 
t(8;14) (q24;q32) bulgusuna ek anomaliler gösteril-
miştir. Yine MYC açısından bir değişim göstermeyen 
13 olguda kromozom sayı ve yapı anomalileri bu-
lunmuştur. Bu anomaliler arasında t(9;22)(q34;q22) 
ya da hiperdiploidi gibi, ALL için prognostik öneme 
sahip anomaliler de yer almaktadır. Ayrıca ALL’de 
sık gözlenen anomaliler arasında yer almayan bazı 
kromozom anomalileri de gözlenmiştir ki bu anoma-
liler, hastalığın patogenezinin aydınlatılmasında po-
tansiyel öneme sahip olabilmektedir.

Yapılan literatür araştırmasında, daha önce 
MYC yeniden düzenlenmeleri için konvansiyonel 
sitogenetik ve FISH yöntemleriyle karşılaştırmalı 
olarak yapılan bir çalışmaya rastlanmamıştır. Bu 
nedenle elde edilen verilerle ALL genetiği ile ilgili 
çalışmalara katkıda bulunulacağı düşünülmektedir. 

Sonuç olarak, bu çalışmada hem kromozom 
analizi hem de FISH yöntemiyle incelenen 25 ol-
gudan her iki yöntemle elde ettiğimiz bulgular de-
ğerlendirildiğinde, kromozom analiziyle ALL için 
prognostik öneme sahip bazı bulgular elde edildiği-
ni, ayrıca sık gözlenen anomaliler arasında bildiril-
meyen ama hastalığın moleküler patogenezinin ay-
dınlatılmasında potansiyel öneme sahip olabilecek 
bazı kromozom anomalilerinin gösterildiğini ifade 
edebiliriz. FISH yöntemi değerlendirildiğinde, kro-
mozom analiziyle sadece bir olguda (%4) gösterilen 
MYC gen bölgesini içine alan değişimler, olguların 
%12’sinde gözlenmektedir. Ayrıca hiç metafaz elde 
edilemeyen olgularda da FISH yöntemiyle sonuç 
alınmıştır. Yine de kromozom analiziyle rastgele 
olan ve olmayan tüm kromozom düzensizlikleri be-
lirlenebildiği için konvansiyonel sitogenetik yöntem-
ler ve FISH yönteminin birlikte kullanılması daha iyi 
bir yaklaşım olacaktır.
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