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Introduccién: El cancer de cuello uterino ocupa el tercer lugar a nivel mundial de incidencia,
durante su desarrollo el estado de hipometilacién e hipermetilacion del DNA juegan un papel
fundamental para la sobrexpresiéon o subexpresion de genes, respectivamente, la metilacion puede
ocurrir en promotores de genes que presentan CpG (1). Objetivo: Diseflar primers capaces de
identificar cambios de metilacion en los promotores de LAMC1 e ITGB1. Metodologia: Realizamos un
analisis bioinformatico y demostramos que LAMC1 presenta una isla CpG del nucleotido -762 al
1122 y contiene 1884 pares de bases, mientras que ITGP1 presenta 1459 nucledtidos en su isla CpG,
del nucleotido -573 al 886. Los primers para LAMC1 (fw: 5’-AGGTTTTTTTGATTTTTTAGGGATC-3’ y
rev: 5’-GCGCCAATTTAAACTACGAC-3’) e ITGP1 (fw: 5'-TTAGTAGGTTATATTAGGAACGCGC-3’ y rev:
5-CCGAAACTACGTTAAAACAATCG-3’) fueron disefiados utilizando MethPrimer, las islas CpG de
ambos genes se dividieron en 2 regiones (N-terminal y C-terminal). Resultados: mediante un analisis
bioinformatico se demostr6 que la region en la cual los primers fueron disenados serian capaces de
funcionar como biomarcadores prondstico, debido a que se observa una hipometilacion en esas
regiones, datos que coindicen con los reportado con nuestro grupo de trabajo, donde los genes
LAMC1 e ITGB1 se encuentran sobreexpresados en cancer cervical en comparacion con pacientes
normales. Conclusiones: Los analisis bioinformaticos permiten el disefio de herramientas que ayuden
al pronostico del desarrollo de cancer cervical y a tener pertinencia econémica en el disefio de
primers y en experimentos. Varios primers han sido utilizados en el anélisis de metilacion, sin
embargo, debido a que la isla de metilacion es grande los resultados de metilaciéon no habian
coincidido con sus niveles de expresion, nuestros resultados demuestran que existe una relaciéon
entre el estado de metilacion y la expresion de LAMC1 e ITGp1.
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