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RESUMEN

Introduccion: Un pequefio porcentaje de los individuos infectados con Helicobacter
pylori desarrolla con el tiempo una patologia severa a nivel gastrico. Esto puede
deberse a la diversidad genética entre ellos, a factores ambientales y a factores de
virulencia de la bacteria. Esta tesis se enmarco en la deteccién de nuevos marcadores
genéticos bacterianos asociados a virulencia, los genes dupA y vacAi. Se estudio
ademas la relacion que podrian tener estos genes con la severidad del dafio gastrico,
especialmente el gen vacAi, que se espera se comporte como un determinante
genético de patologias gastricas severas. Se estudid, de igual modo, a través de
andlisis bioinforméticos, a la proteina DupA con el fin de conocer sus rasgos de
secuencia y generar un modelo estructural de ella. Materiales y métodos: Se incluyé
en este estudio 141 pacientes que fueron sometidos a endoscopia digestiva alta, se
dividieron en dos grupos, un primer grupo compuesto de pacientes que se diagnosticé
patologias gastricas no severas y el otro grupo los pacientes que se les diagnosticaron
patologias gastricas severas (preneoplasicas y cancer). Se utilizé PCR convencional
simple como método de amplificacion y deteccion de los genes en estudio.
Posteriormente, se realizé analisis de prevalencia mediante métodos estadisticos. El
estudio bioinformatico se desarroll6 bajo un protocolo especifico disefiado por el grupo
de trabajo con el fin de obtener informacion estructural y generar un modelo de la
proteina DupA. Resultados: El gen dupA se asocio, principalmente, con patologias
géstricas no severas, incluso teniendo un rol protector frente al desarrollo de patologias
severas. En cuanto a la nueva region del gen vacA, se asocio la isoforma vacAil con el
desarrollo y riesgo aumentado de patologia severa gastrica. Se identificaron rasgos
estructurales no descritos y disefios de modelos bioinforméticos para regiones
especificas en las cuales se dividio la proteina DupA. Conclusion: Se determind que el
gen dupA tendria un rol protector frente a patologias severas y que las isoformas del
gen vacAi presentan una alta asociacion con patologias que conducen al desarrollo de
adenocarcinoma gastrico. Ademas, se caracterizd la estructura primaria y secundaria
de la proteina DupA, lo que permiti6 el desarrollo de modelos bioinformaticos de

regiones de la proteina a partir de software dispuestos en internet.



