
10.  CONCLUSIONES 

Los genotipos expresados por el gen vacA son muy heterogéneos, aunque la mayor 

incidencia es el genotipo s1m1, teniéndose en la mayoría de las enfermedades 

presentadas en los pacientes analizados. Esto no nos da ninguna relación acerca de la 

patogenicidad de la bacteria. 

El genotipo s2m1 sólo se presentó en una persona con gastritis crónica superficial. No 

se pudo hacer ninguna relación con alguna enfermedad, sin embargo, se sugiere que esta 

cepa no es tan virulenta como la presentada anteriormente. 

En los pacientes con genotipos vacA s1m2 y s2m2 se presentaron en las mismas 

enfermedades, las cuales son, gastritis crónica y gastritis crónica folicular. Los pacientes 

con estas patologías podrían no desarrollar enfermedades severas y quedarse por el resto 

de su vida sin molestias graves. 

Para el gen iceA, la mayor incidencia lo presentó el alelo iceA1. A estos pacientes se les 

diagnosticó gastritis crónica principalmente, la cual podría evolucionar a enfermedades 

ácido pépticas. 

Se determinó la presencia del gen cagA en dos cepas de pacientes infectados por H. 

pylori que presentaban gastritis crónica y gastritis folicular. Aunque no se pudo hacer 

una relación entre el genotipo vacA s1m1 con el gen cagA positivo, los productos de 

amplificación de las dos cepas concuerdan con el genotipo s1m1 vacA. 

La presencia del gen cagA en sólo dos cepas, puede deberse a un polimorfismo no 

estudiado o simplemente puede deberse a que sólo se presente el gen en esas dos cepas. 



Las cepas con el genotipo reportado como más virulentas (s1m1, iceA1), los presentaron 

los pacientes con úlceras crónicas activas y metaplasia de esófago. 

Finalmente, con este estudio, no se pudo determinar una relación específica entre los 

genes de virulencia estudiados y las enfermedades de los pacientes.  

 


