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Materiales y métodos: Para ello se cuantificaron las regiones
inter-exonicas de lkaros a través de qRT-PCR lo que permitio des-
cribir un perfil de expresion para el conjunto de isoformas pre-
sentes en cada paciente, que incluye diferencias de expresion de
determinados exones, asi como presencia de procesamientos no
canoénicos.

Resultados: De esta manera hemos sido capaces de discriminar
grupos de patologias, pudiendo discriminar grupos de leucemias
linfoides agudas, leucemias linfoides crénicas, leucemias mieloides
cronicas y mielomas multiples. Del mismo modo se encontraron
diferencias entre los grupos de estirpe linfoides frente a los mie-
loides. Adicionalmente, se describid la evolucion del perfil de ex-
presion de un paciente diagnosticado de leucemia mieloide cronica
que evoluciono a leucemia linfoide aguda y que permitio observar
variaciones moleculares en este tipo de patologias evolutivas.
Conclusiones: Estos resultados permiten inferir que el conjunto de
isoformas lkaros, y no la sobre-expresion de una sola de ellas, es
caracteristico de la enfermedad y por tanto su estudio puede llegar
a ser un buen marcador diagnostico. Ademas existen caracteristi-
cas concretas, como la presencia de procesamientos no canonicos,
que permitirian una implementacion rapida para el diagnostico de
subgrupos dentro de algunas de las patologias y cuyo estudio es
de alto interés ante la posibilidad de que supongan algun tipo de
caracteristicas pronosticas.
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Introduccién: Las leucemias se caracterizan por la expansion clo-
nal de las células hematopoyéticas que presentan ventajas en la
proliferacion. La hipermetilacion del ADN silencia genes supresores
de tumores que controlan la division y la diferenciacion celular,
favoreciendo el proceso de carcinogénesis. La hipermetilacion en
los promotores de los genes CDKN2B y DBC1 se asocia con un mal
pronostico en pacientes con LLA, LMA y LMC.

Objetivo: Determinar los patrones de metilacion de los promotores
de los genes CDKN2B y DBC1 en muestras de médula ésea de pa-
cientes con LLA, LMA y LMC mediante MSP y correlacionarlos con
el resultado del cariotipo.

Materiales y métodos: Se extrajo el ADN de 57 muestras de pa-
cientes con LLA, LMA o LMC. Los ADN se convirtieron con bisulfito
de sodio y se amplificaron con PCR especifica de metilacion. Las
muestras amplificadas con los “primers” para las regiones meti-
ladas de cada gen, fueron secuenciadas por el método de Sanger
para confirmar la metilacion de estos genes.

Resultados: Se incluyeron 24 pacientes con LLA, 16 con LMA y
17 con LMC. Se encontré que el promotor del gen DBC1 estaba me-
tilado en el 96% de las muestras de LLA, el 94% de las muestras de
LMA y en el 70% de LMC. En cuanto al promotor del gen CDKNZB,
la metilacion fue del 75% de las muestras de LLA, 62% de las LMA
y el 70% de las LMC. Los mayores porcentajes de metilacion se ob-
tuvieron en los pacientes que presentaban cariotipos normales. La
metilacion en los promotores de los genes CDKN2B y DBC1 es inde-
pendiente del sexo, la edad, el recuento de leucocitos y plaguetas
al diagnostico y el resultado del cariotipo.

Conclusiones: La metilacion en los promotores de CDKN2B y DBCT es
frecuente en las neoplasias hematologicas evaluadas y es un evento
independiente de las alteraciones citogenéticas que se presentan
en estos pacientes; lo que sugiere que la metilacion del ADN es otro
de los mecanismos que contribuyen a la carcinogénesis. Las altera-
ciones en el patron de metilacion de genes supresores de tumor son
reversibles y pueden convertirse en un blanco terapéutico.
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Introduccién: Las guias de practica clinica (GPC) son una herra-
mienta importante para el mejoramiento de la calidad de la aten-
cién en salud alrededor del mundo. Las GPC deben contar con una
buena calidad metodolégica en su elaboracion para que sus reco-
mendaciones sean validas.

Objetivo: Revisar y evaluar la calidad de las guias publicadas en
nutricion de pacientes adultos oncologicos hospitalizados.
Materiales y métodos: Una blsqueda de GPC fue realizada en ME-
DLINE, GIN, TRIP y paginas de elaboradores reconocidos de guias.
Se incluyeron guias basadas en la evidencia y reportes de consenso
publicados entre 2003 y 2012. Cuatro revisores independientes eva-
luaron la calidad de las GPC usando el instrumento AGREE Il. Las
caracteristicas de las guias evaluadas fueron extraidas y analizadas.
Resultados: Se evaluaron 20 GPC que cumplieron con los criterios
de seleccion. Un 90% de las guias estan escritas en inglés, Hubo
gran variabilidad en los puntajes de calidad de cada dominio. El do-
minio mejor puntuado fue “Claridad de la presentacion” (mediana
65,95, rango 19,40 a 93,10) mientras que el mas bajo fue “Aplicabili-
dad” (mediana 21,20, rango 0 a 77,10). Quince guias puntuaron bajo
en “Rigor metodologico” vy cinco presentaron una calidad aceptable
o buena. De las 20 GPC evaluadas, solo cuatro presentaron un alto
desempeiio en todos los dominios por lo que se pueden consideran
guias de alta calidad.

Conclusiones: Se encontré un amplio rango de puntajes de calidad
metodologica de las GPC evaluadas. La mayoria de los documentos
evaluados presentan debilidades metodolégicas que pueden afec-
tar la calidad de las recomendaciones que emiten y por lo tanto su
aplicacion.
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Introduccioén: Diversos estudios han demostrado que la desregula-
cion en la expresion de hTERT en cancer cervical esta medida por
la patogénesis del virus del papiloma humano, sin embargo se sabe
poco sobre el papel de la metilacion del gen hTERT y su asociacion
con la infeccion por VPH en la carcinogénesis cervical.



