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2.  Cuestiones abiertas. 

1. Las cuestiones abiertas en el Hodgin derivan de una NECESIDAD CLÍNICA. 

¿Son suficientes los modelos pronóstico tradicionales (IPS, GHSG, EORTC)?

Los modelos aplicados en la clínica no contemplan

Información genómica (inexistencia de firmas genéticas definitorias). 

Rol del microambiente peritumoral (necesidad de enfoques escalables y reproducibles).

Es necesario el desarrollo de nuevos modelos que permitan intensificaciones y desescaladas de tratamiento en pacientes con 

LHc. 





2.  Cuestiones abiertas. 

¿Se ha aplicado la PATOLOGÍA DIGITAL al estudio del LINFOMA DE HODGKIN CLÁSICO?

1. Desarrollo de un flujo de trabajo para analizar

preparaciones de LHc (subtipos EN y CM)

mediante la asignación de píxeles a seis clases

predefinidas y diferenciarlas de casos de

linfadenitis. Solo se evalúan preparaciones

teñidas para CD30 (Schäfer et al. 2013).

2. Aplicación de la teoría de redes a la distribución

de células CD30+ para generar un grafo celular

CD30 y dar las propiedades de red: su grado es

mayor que el de un modelo aleatorio (existe

clustering), no son libres de escala (no hay

grandes hubs celulares) (Schäffer et al. 2016).
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340 patients with advanced-stage cHL enrolled in the HD12 and HD15 trials of 

the German Hodgkin Study Group (GHSG)

Quantifying T cells (CD3), B cells (CD20), Hodgkin and Reed-Sternberg

(CD30) cells and macrophages (CD68) with WSI

Low B-cell count (<21%) was associated with significantly reduced 

progression-free survival and overall survival



Cellular composition of cHL

Distribution of B 

cells

Survival impact 

on PFS and OS









85 patients diagnosed with cHL at the 

Pathology Department of HUPM treated with 

ABVD

Digitization and quantification of 255 cHL 

slides; Hodgkin and Reed-Sternberg cells 

(CD30), B-lymphocytes (CD20) and T-

lymphocytes (CD3) using WSI technique

High CD30 content (>2%) and low CD3 

content (<26.7%) were associated with 

significantly reduced overall survival and 

progression-free survival 



Cellular composition of classic Hodgkin lymphoma (cHL) assessed by whole-slide imaging. Cell 

percentages for HRS cells (CD30), B cells (CD20) and T cells (CD3)



Assessment of CD30, CD20 and CD3 cellularity in 

cHL lymph node. 

A) Whole lymph nodes stained for different cellularities (0.4X)

A) Magnified areas (10X) 

A) Same region after cell quantification using the MembraneQuant 

algorithm (3D Histech Ltd., Budapest, Hungary)



Cut off value calculated 

using ROC curves; 2% of 

HRS cells

CD30 < 2% Higher 

survival time

CD30 > 2% Lower 

survival time

Survival plots (Kaplan-Meier) according to the percentage of HRS cells assessed by WSI 



Cut off value calculated 

using ROC curves; 26.7%

of T-lymphocytes

CD3 < 26.7% Lower 

survival time

CD3 > 26.7% Higher 

survival time

Survival plots (Kaplan-Meier) according to the percentage of T-cells assessed by WSI



Objetivos a futuro

Integración datos de secuenciación con análisis de imagen digital
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