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Del 27 al 29 de noviembre del 2025 IServicio de Microbiologia Clinica, Hospital Universitario Nuestra Sefiora de Candelaria (Tenerife).
OBIETIVO RESULTADOS

Evaluar el papel de la metilacion como herramienta para identificar lesiones
HSIL/CIN2 con alto riesgo de progresién en mujeres de 25 a 30 afios.

METODOS

Estudio observacional y longitudinal. Se reclutaron mujeres de 25-30 afios

con lesiones HSIL/CIN2 que fueron seguidas cada 6 meses durante 2 afios.

Visita inicial:

- Kit GynTect® para el estudio de la metilacion de seis marcadores
epigenéticos (ASTN1, ZNF671 ,DLX1, ITGA4, RXFP3 y SOX17)
Visita inicial y seguimiento:

- Deteccidn del VPH (Roche Cobas® HPV6800/5800) y genotipado
(Anyplex™ |IHPV28 Detection (Seegene®)).

- Citologia, colposcopia y biopsia si sospecha de progresion.

CONCLUSIONES

-La metilacion de los genes DLX1 y ZNF671 se relacionan con un alto
rendimiento para la deteccion de lesiones HSIL/CIN2 de alto riesgo.

-El alto valor predictivo negativo del test GynTect® sugiere su potencial uso
en la estratificacion del riesgo en estas lesiones.

- Aunque la tasa de positividad de metilacién fue baja, en la mayoria de
mujeres se asocid con progresion de la lesion, permitiendo un enfoque
personalizado y un seguimiento mas estrecho.

El estudio se realizé durante 2022-2024. En el siguiente diagrama se resumen
las pacientes incluidas y los resultados obtenidos.
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En la mayoria, hubo un incremento En 2 casos, hubo aclaracion viral de un
de carga viral durante el seguimiento genotipo altamente oncogénico(16 y 45).

Los genes DLX1 y ZNF671 estaban metilados en el 100% de los perfiles
alterados.El genotipo 31 (62.5%) fue el mas prevalente entre las pacientes con
metilacion alterada y el genotipo 16 se detecté en 3 de las pacientes conizadas
por progresion. El analisis estadistico mostrd una sensibilidad del 62.5% y una
especificidad del 89,2%.
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