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RESUMEN

Helicobacter pylori es agente etiopatogénico de gastritis crénica antral y de
enfermedad péptica ulcerosa. Su distribucion es mundial y la prevalencia de la
infeccién por esta bacteria en Chile oscila entre 60 a 75%, dependiendo de la
poblacion estudiada. La evolucién de la infeccion depende tanto de factores del
huésped como del microorganismo; entre estos altimos, la presencia del gen cagA y
el genotipo de vacA son dos importantes factores. Por ello, el objetivo de esta Tesis
fue genotipificar, en base a los genes cagA y vacA, cepas de H. pylori obtenidas de
pacientes con sintomatologia digestiva alta y determinar si existen diferencias en la
evolucion de la infeccidn, desde el punto de vista de las manifestaciones clinicas e
histopatolégicas, dependiendo del genotipo de la cepa infectante.

Se estudiaron las cepas de H. pylori obtenidas de 50 pacientes, 17 con
enfermedad péptica ulcerosa (EPU) y 33 con dispepsia no ulcerosa (DNU). De cada
paciente se tomaron biopsias de mucosa antropildrica para prueba de ureasa
directa, cultivo e histopatologia. El cultivo se realiz6 en agar Columbia
suplementado con sangre e inhibidor Dent. El andlisis histopatolégico se realiz6 de
acuerdo al sistema Sydney actualizado. La deteccion de cagA y la genotificacion de
vacA se realizé mediante PCR.

El gen cagA se detect6 en 19 (38%) de las muestras analizadas. La prevalencia
de infeccién con cepas cagA+ fue mayor en hombres, 11/23 (47.8%), que en
mujeres, 8/27 (29.6%) (p=NS). Con respecto a vacA, la secuencia sefial fue del tipo
sl en 16 (32%) de las muestras; s2, en 16 (32%); hubo amplificacién simultanea de
sl y s2, en 9 (18%) y no fue tipificable en 9 (18%). En las muestras de mujeres y
hombres, se detect6 infeccién con el tipo s1, en 10 (37%) y en 15 (65.2%); con el s2,

en 16 (59.3%) y en 9 (39.1%), respectivamente. La prevalencia de infeccién con



cepas sl fue mayor en los pacientes con EPU, 12/17 (70.6%), que en los con DNU,
13/33 (39.4%) (p<0.05). La region media de vacA fue m1 en 9 (18%) muestras, m2
en 29 (58%) y hubo amplificacién simultdnea de m1l y m2 en 12 (24%). En las
muestras de mujeres y hombres, se detect6 infeccion con el tipo m1, en 7 (25.9%) y
en 14 (60.9%); con el m2, en 25 (92.6%) y en 16 (69.6%) (p<0.05), respectivamente.
La prevalencia de infeccion con el tipo m1 fue mayor en las muestras de pacientes
con EPU, 10/17 (58.8%), que en las de pacientes con DNU, 11/33 (33.3%)
(p<0.0001). EI tipo de secuencia sefial no mostré asociacion con el tipo de gastritis
crénica (GC), pero 24/28 (85.7%) de los pacientes con GC activa presenté infecciéon
con cepas del tipo m2 (p=NS). En 16 muestras (32%) se detect6 presencia de mas de
un tipo de secuencia sefial o de regiéon media. En los pacientes en que sélo se
detecté una cepa, el genotipo s2/m2 se detect6 en 15 muestras; s1/ml, en 7;
s1/m2, en 4; y s2/ml, en 1. La prevalencia de infeccién con mas de una cepa fue
mayor en pacientes con EPU, 9/17 (52.9%), que en pacientes con DNU, 7/33
(21.2%) (p<0.05). De los pacientes con reaccion hiperproliferativa linfatica (RLH),
6/8 (75%) tenian infecciéon con cepas cagA- vacA m2 (p<0.05).

Esta Tesis permite concluir que en los pacientes estudiados, (1) predomina la
infeccién con cepas cagA-; (2) la prevalencia de infeccién con cepas sl y s2 es
similar; (3) el tipo de regién media predominante es la m2; (4) EPU se asocia a
infeccion multiple, gen vacA con secuencia sefial del tipo s1 y regién media del tipo

m1; (5) la RLH se asocia a infeccién con cepas cagA- vacA m2.



