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RESUMEN

Introduccién: La infeccion por el Virus del Papiloma Humano (VPH) es una de las
enfermedades de transmision sexual méas frecuentes y constituye un factor de riesgo importante
para el cancer de cuello uterino. Estudios previos han demostrado que la infeccion por
genotipos especificos del VPH se relaciona con caracteristicas clinicas especificas, como la
edad y el estado citolégico cervical. Objetivo: Determinar la frecuencia de infeccion por
genotipos del Virus de Papiloma Humano y su asociacién con caracteristicas clinicas en
pacientes atendidas en el laboratorio “Genética Lab S.A.C.”, Chiclayo, enero de 2022 - agosto
de 2024. Materiales y métodos: Estudio observacional, analitico, retrospectivo y de corte
transversal. Se analizaron 148 registros de pacientes sometidas a genotipificacion de VPH con
resultados de Papanicolaou disponibles en la base de datos institucional. Se aplico estadistica
descriptiva y el Test Exacto de Fisher mediante el software R version 4.1.1. Resultados: La
frecuencia de infeccion por VPH fue 42.6%. Los genotipos mas frecuentes fueron VPH-33
(16.4%), VPH-53 (15.6%) y VPH-16 (13.9%). Las infecciones multiples representaron el
61.9% de los casos positivos. EI 99.3% presento citologia normal, predominando el PAP grado
Il (98.6%), y solo 0.7% mostré6 LSIL. No se evidenciaron asociaciones estadisticamente
significativas entre infeccion por VPH, genotipos virales o tipo de infeccion con edad y
resultados del Papanicolaou (p>0.05). Conclusién: En la poblacién estudiada se observo una
frecuencia elevada de infeccion por VPH, con predominio de infecciones multiples y de los
genotipos VPH-33, VPH-53 y VPH-16. No se encontré asociacion significativa entre las

variables analizadas.

Palabras clave: Virus del Papiloma Humano, Genotipo, Prueba de Papanicolaou,

Cervicitis, Neoplasias del Cuello Uterino.
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ABSTRACT

Introduction: Human Papillomavirus (HPV) infection is one of the most common
sexually transmitted diseases and represents an important risk factor for cervical cancer.
Previous studies have shown that infection with specific HPV genotypes is associated with
particular clinical characteristics, such as age and cervical cytological status. Objective: To
determine the frequency of infection by Human Papillomavirus genotypes and their association
with clinical characteristics in patients attended at the “Genética Lab S.A.C.” laboratory,
Chiclayo, from January 2022 to August 2024. Materials and methods: An observational,
retrospective, analytical, and cross-sectional study was conducted. A total of 148 patient
records who underwent HPV genotyping and had available Pap smear results in the institutional
database were analyzed. Descriptive statistics and Fisher’s Exact Test were applied using R
software version 4.1.1. Results: The frequency of HPV infection was 42.6%. The most
frequent genotypes were HPV-33 (16.4%), HPV-53 (15.6%), and HPV-16 (13.9%). Multiple
infections accounted for 61.9% of positive cases. Overall, 99.3% showed normal cytology,
with Pap grade Il (inflammatory) predominating (98.6%), and only 0.7% showed LSIL. No
statistically significant associations were found between HPV infection, viral genotypes, or
type of infection with age or Pap smear results (p>0.05). Conclusion: A high frequency of
HPV infection was observed in the studied population, with predominance of multiple
infections and HPV-33, HPV-53, and HPV-16 genotypes. No significant association was found

between the analyzed variables.

Keywords: Human Papillomavirus, Genotype, Papanicolaou Test, Cervicitis, Uterine

Cervical Neoplasms.



INTRODUCCION

La infeccion por el Virus del Papiloma Humano (VPH) es una de las enfermedades de
transmision sexual mas frecuentes en todo el mundo, y tanto hombres como mujeres tienen una
alta probabilidad de infectarse al menos una vez en su vida (Kombe et al., 2020; Bruni et al.,
2023). Aunque la mayoria de infecciones son transitorias y asintomaticas, algunos tipos de
VPH poseen un alto potencial oncogénico en diferentes areas del tracto genital, especialmente
en el cuello uterino, donde casi la totalidad de casos anuales de este tipo de cancer estan
vinculados a este virus (Wu et al., 2021). En términos de incidencia, las tasas de infeccion son
mas altas en las regiones en desarrollo (42,2%) que en las desarrolladas (22,6%), incluyendo
América Latina (Kombe et al., 2020). En el Peru, el cancer de cuello uterino continda
representando un importante problema de salud publica, asociado a la falta de acceso a
programas de vacunacion y a la escasa cobertura en pruebas de deteccion temprana y

tratamiento, especialmente en zonas rurales (Stratton, 2019).

Se han reconocido alrededor de doscientos genotipos de VVPH capaces de infectar al ser
humano, de los cuales doce han mostrado una fuerte asociacion con el desarrollo de neoplasias
malignas y han sido clasificados como de alto riesgo oncogénico por la Agencia Internacional
para la Investigacion del Cancer (IARC). Entre ellos se incluyen los genotipos VPH-16, 18,
31, 33, 35, 39, 45, 51, 52, 56, 58 y 59 (Araldi et al., 2018; De San Jose et al., 2018). Por otro
lado, los genotipos considerados de bajo riesgo oncogénico, como el VPH-6 y 11, estan
principalmente asociados a la aparicion de verrugas genitales, que corresponden a lesiones
benignas frecuentes (Sendagorta et al., 2019). Entre los genotipos de alto riesgo, se han descrito
patrones distintos de frecuencia segun el estadio de la enfermedad, siendo los VPH-16, 18 y 45
mas frecuentes en el cancer de cuello uterino invasivo, mientras que los genotipos VPH-51, 52
y 31 predominan en lesiones precancerosas que en la etapa invasiva (Araldi et al., 2018;

Sendagorta et al., 2019).



Del mismo modo, diversos estudios han evidenciado que la infeccién por genotipos
especificos del VPH se asocia con caracteristicas clinicas y demograficas especificas (Ding et
al., 2023). En este sentido, se han descrito patrones de infeccién segun la edad, con predominio
de los genotipos de bajo riesgo, como VPH-6 y VPH-11, en mujeres menores de 25 afios,
mientras que en mayores de 35 afios son mas frecuentes los de alto riesgo, entre ellos VPH-16,
58, 52,53y 56 (Lin et al., 2022). Asimismo, ciertos genotipos se han relacionado con cambios
citologicos atipicos especificos del cancer de cuello uterino. En particular, se ha identificado
una relacién entre la presencia del VPH-18 y una mayor invasion estromal y compromiso de
los ganglios linfaticos (Mkrtchian et al., 2024). De igual forma, la infeccion persistente por
genotipos de alto riesgo suele estar asociada a cambios inflamatorios mas severos en el tejido
cervical (Alshammari et al., 2022; Han et al., 2021), mientras que, las infecciones maltiples, se
han vinculado a una mayor gravedad del cuadro clinico, como lesiones mas grandes y una

mayor tasa de recurrencia posterior al tratamiento (Zhou et al., 2024; Luo et al., 2023).

A la luz de esta informacion, y considerando la relevancia del VPH como problema de
salud pablica, es imperativo advertir que en Lambayeque persiste una brecha informativa sobre
la frecuencia de infeccion, los genotipos circulantes y la posible asociacion de la infeccion con
hallazgos clinicos y variables demogréaficas. Atendiendo esta problematica, el presente estudio
tuvo como objetivo general determinar la frecuencia de infeccidén por genotipos del Virus del
Papiloma Humano (VPH) y su asociacion con caracteristicas clinicas en pacientes atendidas en
el laboratorio “Genética Lab S.A.C.” de la ciudad de Chiclayo, durante enero de 2022 y agosto
de 2024. Como objetivos especificos se plantearon: 1) Determinar la frecuencia de infeccion,
genotipos Y tipo de infeccion por VPH en las pacientes atendidas en el periodo sefialado; 2)
Describir las caracteristicas clinicas de las pacientes atendidas en dicho laboratorio; y 3)
Evaluar la asociacion entre la infeccién por VPH, los genotipos, el tipo de infeccion y las

caracteristicas clinicas de las pacientes incluidas en el estudio.



CAPITULO I. DISENO TEORICO
1.1. Antecedentes

Hernandez et al. (2020) determinaron la prevalencia de 24 genotipos de VPH en 1000
mujeres de Sonora mediante PCR-multiplex, correlacionando los resultados con hallazgos
citolégicos mediante la prueba de Papanicolaou y variables epidemioldgicas. Los resultados
mostraron una prevalencia global de VPH de 27.2%, con 68.01% de infecciones Unicas y
31.99% de infecciones multiples. La mayor frecuencia se observé entre 36 y 50 afios (n = 58;
5.8%), seguida de los grupos de 41 a 45 afios y 46 a 50 afios, ambos con n = 56 (5.6%). Los
genotipos mas frecuentes fueron VPH-6 (8.5%), 31 (8.1%), 53 (4.4%), 16 (3.7%) y 33 (3.7%).
Las anomalias citoldgicas se presentaron en 2.4% de las muestras, y en mujeres positivas para
VPH de alto riesgo, las frecuencias de ASCUS, LSIL y HSIL fueron del 0.2%, 0.2% y 0.3%,
respectivamente. Ademas, se observaron cambios celulares reactivos asociados con

inflamacion (RCCI) se observaron en 8.7% de infecciones simples y 4.8% de multiples.

Tsedenbal et al. (2018) evaluaron los genotipos prevalentes del VPH y su asociacion
con la citologia, asi como con caracteristicas demograficas y conductuales, en 100 mujeres con
antecedentes de anomalia cervical en Mongolia. Se analizaron muestras de células exfoliadas
mediante citologia y genotipado con Roche Linear Array. En sus resultados detectaron 25
genotipos de VPH en el 47% de las participantes, siendo los mas frecuentes VPH-16 (21%),
52 (14%), 58 (6%), 33 (6%) y 31 (5%). La citologia mostrd 59% de resultados normales, 12%
ASC-US, 8% LSIL, 7% HSIL y 14% carcinoma de céelulas escamosas (SCC). En cuanto a los
genotipos del VPH asociados a los hallazgos citoldgicos, VPH-16 fue el genotipo mas
frecuente tanto en mujeres con citologia normal como en aquellas con cancer cervical, mientras
que en LSIL y HSIL predomind el VPH-52. Ademas, las infecciones multiples representaron

100% en LSIL y 66.7% en HSIL, superando a las infecciones unicas (33.3%).



Liu et al. (2021) investigaron la distribucion de genotipos del VPH y su relacion con la
citologia cervical en 4517 pacientes ambulatorias del oeste de China evaluadas entre enero de
2014 y diciembre de 2016. La prevalencia global de infeccion fue 24.1% (1089/4517), de las
cuales 83.70% correspondieron a genotipos de alto riesgo. La mayor tasa se registro entre 35y
44 afos (38.4%; 438/1140), con predominio de VPH-52 (21.62%), 16 (20.43%) y 58 (17.58%).
Le siguieron el grupo de 25 a 34 afios (30.9%; 352/1140), con predominio de VPH-52
(24.78%), y el de 45 a 59 afios (222/1140), donde predomind VPH-16 (24.76%). Asimismo, la
citologia detect6 células anormales en 39.49% de las pacientes: ASC-US (54.88%), LSIL
(35.12%), HSIL (14.65%) y AGC (4.88%). Las lesiones de bajo grado fueron mas frecuentes
entre 15 y 34 afios y disminuyeron con la edad, mientras que HSIL aumentd progresivamente
desde los 35 afios. Ademas, se encontraron asociaciones significativas entre los genotipos

VPH-52 y VPH-56 con LSIL, asi como entre VPH-16, VPH-33 y VPH-58 con HSIL.

Al-Shammari et al. (2022) evaluaron los genotipos del VPH asociados con lesiones
intraepiteliales cervicales en 300 mujeres sauditas sometidas a prueba de Papanicolaou entre
mayo de 2020 y mayo de 2021. La infeccidn por VPH se detectd en 4.7% de las pacientes, con
mayor prevalencia entre 14 y 50 afios (50%) y 51 a 60 afos (35.7%). EI mayor riesgo de
infeccidn se observé entre 40 y 50 afios (OR = 3.0137; IC 95%; p = 0.0454). Los genotipos
maés frecuentes fueron VPH-16 (42.9%), 52 (21.4%), 58 (14.3%) y 33 (14.3%). En el grupo de
41 a 50 afios, 71.4% de los casos positivos correspondieron a VPH-16; en el de 51 a 60 afios,
40% a VPH-52 y 40% a VVPH-33. observé atipia leve en casos positivos para VPH-18, 16 y 58;
66.7% de los casos con atipia moderada se asociaron a VPH-33. Un caso de atipia severa se
relaciondé con VPH-16 y otro con VPH-52. Ademas, hubo infiltracion de células inflamatorias

en 43% de los casos positivos, sin asociacion significativa con VPH (p = 0.0817).



Luo et al. (2023) investigaron la prevalencia del VPH de alto riesgo (VPH-AR) y su
relacion con infecciones multiples y lesiones cervicales en una poblacién de 20052 mujeres
chinas sometidas a tamizaje mediante la prueba citoldgica ThinPrep (TCT) y la deteccion de
15 genotipos de VPH-AR. La frecuencia de infeccion por VPH fue del 13.8% (2760/20052),
siendo mas prevalente en mujeres mayores de 60 afios (23%), seguidas de los grupos de 56-60
(17.69%) y 51-55 afios (15.03%). Los genotipos de alto riesgo mas frecuentes fueron el VPH-
52 (34.5%), VPH-58 (15.5%), VPH-16 (14.4%), VPH-51 (8.9%) y VPH-39 (8.5%). Ademés,
el 19.5% de los casos positivos presentaron infecciones multiples, mientras que el 80.5%
correspondieron a infecciones Unicas. En cuanto a los hallazgos citologicos, el VPH-16
predomino en pacientes con HSIL, mientras que el VPH-52 fue el mas comin en casos de LSIL

y ASCUS.

Njue (2022) investigo la prevalencia del VPH, los genotipos presentes y los factores
asociados con la neoplasia cervical en 317 mujeres de entre 18 y 46 afos en Kenia. Las
participantes fueron evaluadas mediante pruebas de ADN-VPH por PCR, citologia de
Papanicolaou, inspeccion visual con acido acético (IVAA) y prueba de yodo de Lugol (VILLI),
con confirmacion diagnostica por colposcopia y biopsia. Los hallazgos revelaron una
prevalencia general de VPH del 26.5% (84/317), detectandose citologia anormal en el 30.3%
de los casos (96/317) mediante la prueba de Papanicolaou. Los genotipos de alto riesgo mas
frecuentes fueron el VPH16 (11.3%), el VPH66 (9.4%) y el VPH-53 (2.8%). Ademas, se
identificd que la presencia de determinados genotipos de VPH varia segun el grado de displasia
cervical, identificandose el VPH-81 y el VPH-11 con mayor frecuencia en lesiones de bajo
grado (CIN1), mientras que el VPH-16, VPH-66 y VPH-81 fueron mas comunes en lesiones

de alto grado (CIN2) y en casos de carcinoma invasivo.



Wang et al. (2012) realizaron un estudio poblacional en el noreste de China con 24,041
participantes entre 2007 y 2010, para determinar la prevalencia y persistencia de los genotipos
del virus del papiloma humano (VPH). Los resultados revelaron que el 45.6% de las mujeres
estaban infectadas con VVPH, de las cuales el 17.35% present6 una infeccion persistente y el
28.25% una infeccidn transitoria. Los genotipos de alto riesgo mas comunes en infecciones
persistentes fueron VPH-16 (18.21%), VPH-58 (13.2%), VPH-18 (8.66%), VPH-52 (7.06%) y
VPH-33 (6.78%), encontrdndose una asociacion significativa entre la persistencia de estos
genotipos y el desarrollo de lesiones cervicales. Entre las mujeres con positividad persistente
al VPH (17,35 % del total), el 81,61% tenia un Unico genotipo de VPH, el 15,97% mostraba
dos genotipos y el 1,96% tenia tres genotipos de VPH. Ademas, se observo que la persistencia
de los genotipos VPH-58, VPH-33 y las infecciones multiples estaban significativamente

asociadas con una mayor edad, con todos los valores de p < 0,05.

Bedoya et al. (2022) analizaron la distribucion de genotipos de VPH de alto riesgo
(VPH-AR) e infecciones multiples en 300 mujeres ecuatorianas con lesiones intraepiteliales y
cancer cervicouterino, mediante PCR anidada y el sistema ANYPLEX Il VPH28. La infeccion
por VPH se detectd en 92% de las participantes (276/300). Los genotipos de VPH-AR mas
frecuentes fueron VPH-58 (18.17%), 70 (8.64%), 53 (8.34%), 35 (7.45%), 16 (7.37%), 33
(6.55%), 31 (5.58%) y 18 (4.24%). Adicionalmente, se observd una elevada frecuencia de
infecciones multiples, identificadas en el 91.66 % de las muestras positivas (253/276), con
hasta 13 genotipos en una misma paciente; la combinacion de tres genotipos fue la mas comdn
(21.01%). En relacion con las lesiones citoldgicas, VPH-61 se asocié con LSIL, mientras que
VPH-16 se relacioné con HSIL y cancer cervicouterino. Asimismo, las combinaciones VPH-
16/58, 16/70, 58/70y 16/58/70 se asociaron con HSIL. Para cancer cervicouterino, VPH-16/31

mostrd un riesgo hasta cinco veces mayor y VPH-16/58/70 hasta tres veces mayor.



Téllez et al. (2015) analizaron la asociacion entre la infeccion por Virus del Papiloma
Humano de Alto Riesgo Oncogénico (VPH-AR) y las lesiones cervicales en mujeres
venezolanas mayores de 15 afios, evaluando la persistencia de la infeccion, asi como los
cambios citoldgicos, colposcopicos e histopatoldgicos a lo largo del tiempo. Los resultados
evidenciaron una prevalencia de infeccion por VPH del 37.4 % (153/409), de las cuales el 86
% correspondi6é a VPH-AR. Los genotipos predominantes fueron VPH-18 (46.64 %) y VPH-
16 (34.28 %). Ademas, el 53.93 % de las infecciones fueron multiples, siendo la combinacion
mas frecuente VPH-16/18 (31.25 %), por lo que, el estudio destaca la elevada prevalencia de
infecciones por VPH-AR, con predominio de los genotipos VPH-18 y VPH-16, y una alta

frecuencia de infecciones multiples.

Shen et al. (2023) evaluaron la prevalencia de infeccion por VPH vy la distribucion de
genotipos en 47926 mujeres de 16 a 92 afios atendidas entre noviembre de 2019 y junio de
2020 en el Hospital de Mujeres y Nifios de la Universidad de Xiamen. Las muestras cervicales
fueron analizadas mediante PCR convencional e hibridacion especifica. El estudio revel6 una
prevalencia general de VPH del 15.13 %. Las infecciones simples representaron 76.83%, las
dobles 16.70% y las multiples 6.47%. Los genotipos de alto riesgo mas frecuentes fueron VPH-
52 (2.69%), 58 (1.63%), 16 (1.23%), 51 (1.05%) y 39 (0.98%). Entre las infecciones dobles, la
combinacion mas comun fue VPH-52/58, mientras que la infeccion multiple mas compleja
incluy6 hasta 10 genotipos en una paciente. Estos hallazgos evidenciaron el predominio de

infecciones simples y de los genotipos VPH-52 y 58 en esta poblacion.

Blanco (2014) evalud la frecuencia de genotipos de VPH en 34 biopsias cervicales del
Hospital Dr. Max Peralta de Cartago, Costa Rica, durante 2013. En sus resultados observé que
el genotipo mas frecuente fue VPH-39 (53%), seguido de VPH-16 (35.3%) y VPH-18 (23.5%).

El menos comin fue VPH-35, presente en una muestra. En las lesiones de bajo grado



predominé VPH-18 (53%), mientras que en las de alto grado predominé VPH-39 (70%). El
estudio también mostré que el 66.7% de las biopsias presentaron coinfecciones y 33.3%
infecciones Unicas. Las infecciones dobles representaron 12.1%, las triples 30.3%, y las de
cuatro y cinco genotipos 12.1% cada una. La asociacién méas frecuente fue VPH-31/39/52/58
(14.7%), mientras que VPH-16 y 18 se observaron formando coinfecciones en el 26,5% y

20,5% de los casos, respectivamente.

Gallegos et al. (2017) evaluaron la prevalencia de infecciones simples y maltiples por
genotipos de VVPH, asi como sus interacciones predominantes, en muestras de citologia cervical
de 1163 mujeres y 166 raspados uretrales de hombres de la Ciudad de México entre 2010 y
2012. Los hallazgos revelaron que el 36% de las mujeres analizadas eran positivas para VPH,
siendo los genotipos mas frecuentes VPH-51 (42%), 52 (38%), 16 (37%) y 33 (34%). Ademas,
se observo una mayor prevalencia de infecciones multiples (75.37%) en comparacion con las
infecciones Unicas. Dentro de las infecciones maltiples, se observo una alta prevalencia de
coinfecciones entre VPH-51/52 y otros genotipos, predominando con el genotipo VPH-16.
Estos resultados resaltan que las infecciones multiples son muy frecuentes en la poblacion

analizada, identificando la coinfeccién VPH 51/52 como la mas comun.

Zhou et al. (2024) analizaron la asociacion entre edad, genotipos virales e infecciones
multiples por VPH en Shandong durante 2019 a 2021. El analisis de regresion logistica mostrd
una relacion significativa entre la edad y las infecciones multiples (OR = 1.026; 1C 95%: 1.02—
1.04). Especificamente, el grupo de 21 a 25 afios presentd las mayores tasas de infecciones
duales (8.4%) y triples (9.2%), mientras que el de 26 a 30 afios registro las menores frecuencias
de infeccion dual (2.9%) vy triple (2.9%). En contraste, el grupo de 56 a 60 afios mostrd
incremento de infecciones duales (5.2%) y triples (3.0%). Ademas, la prueba de chi-cuadrado

evidencio diferencias significativas frente a infecciones Unicas entre los grupos de 21 a 25 afios



y 31 a 35 afios (y*=12.1; p=10.001), asi como entre 56 a 60 afios y 31 a 35 afios (y*=4.8;p =
0.029). La coinfeccion dual mas frecuente fue VPH-52/58 (6.4%), seguida de VPH-52/16

(5.8%) y VPH-58/16 (4.9%).

Lin et al. (2022) analizaron la prevalencia y distribucion de genotipos del VPH segin
la edad en 145918 mujeres no vacunadas del noroeste de China entre 2015 y 2020. Los
resultados mostraron que la tasa de infeccion global fue del 22.97%, presentando las tasas mas
bajas en mujeres de 26 a 30 afios (19.30%) y las mas altas en el grupo de 61 a 65 afios (35.66%).
Los genotipos de alto riesgo méas prevalentes fueron VPH-16 (5.18%), 58 (3.10%) y 52
(2.75%), predominando en todos los grupos etarios. Ademas, se observo asociacion entre la
edad y las infecciones multiples, con mayor frecuencia en mujeres menores de 20 afios y entre
56 y 70 afos. La proporcion de infecciones unicas fue superior al 70% en la mayoria de los
grupos, excepto en mujeres menores de 20 afios y en aquellas de 56 a 70 afios, donde se

registraron mayores tasas de infecciones dobles y triples.

Beyazit et al. (2018) evaluaron la prevalencia y distribucion de genotipos del VPH en
201 mujeres atendidas en un hospital universitario de tercer nivel del oeste de Turquia entre
2012 y 2016. La clasificacion citoldgica se realizé segun el sistema Bethesda, mientras que la
deteccion del ADN viral se efectué mediante la reaccion en cadena de la polimerasa (PCR).
Los hallazgos revelaron la presencia de ADN del VPH en el 45,2% de las participantes
(91/201). Los genotipos mas frecuentes fueron VPH-16 (16.5%), 58 (14.3%), 33 (5.5%) y 31
(5.5%). La mayoria presento citologia normal (72.1%), mientras que 27.9% mostrd resultados
anormales: ASCUS (16.4%), LSIL (9.0%) y HSIL (2.5%). Entre las pacientes positivas para
VPH, 38.5% (35/91) tuvieron citologia normal, 36.3% (33/91) ASCUS, 19.8% (18/91) LSIL y
5.5% (5/91) HSIL. Ademas, aunque se detectaron genotipos de VPH de alto riesgo en pacientes

con citologia cervical normal, estos predominaron en pacientes con citologia anormal.



Ponce y Rejas (2018) evaluaron la prevalencia de genotipos del VPH en 397 mujeres
atendidas en consulta externa del Hospital Regional Docente de Cajamarca entre marzo y
septiembre de 2017. Para ello, se obtuvieron muestras del endocérvix y ectocérvix, las cuales
fueron analizadas mediante PCR para identificar genotipos de alto y bajo riesgo. Se detectd
VPH en 121 muestras cervicales (30.48%). De estas, 63.6% (77/121) correspondieron a
genotipos de alto riesgo, 23.1% (28/121) a tipos posiblemente oncogénicos y 7.4% a variantes
de bajo riesgo. Entre los genotipos de alto riesgo predominé VPH-31, presente en 20% (21/77),
seguido de VPH-16 con 11.4% (12/77). Asimismo, se evidencié coinfeccion con dos 0 méas
genotipos en 12 pacientes (9.9%). Las combinaciones mas frecuentes fueron VPH-39/45/68,

40/43/91 y 31/91, cada una observada en dos casos.

Geng y Liu (2019) investigaron la distribucion de genotipos del VPH en 5738 mujeres
positivas de Changzhou, identificando 23 genotipos: 17 de alto riesgo y 6 de bajo riesgo. Las
participantes se agruparon en examen fisico voluntario, cervicitis y cancer de cuello uterino.
Los resultados mostraron que la proporcién de infecciones por VPH de alto riesgo fue mas alta
en el grupo de cancer de cuello uterino (80,1%) seguida de cervicitis (79.9%) y examen fisico
(76.7%). Los genotipos mas frecuentes fueron VPH-52 (13.4%), 16 (9.6%), 58 (8.8%), 81
(8.6%) y 53 (7.7%). Con respecto a los tipos de infeccion, infecciones Unicas representaron
65.2% en examen fisico, 61.6% en cervicitis y 70.9% en cancer cervical; las maltiples, 34.8%,
38.4% y 29.1%, respectivamente. La mayor prevalencia por edad se observé entre 31 y 45 afios
(46.9%), con pico entre 41 y 45 afios (16.6%). Ademas, se hallé correlacion positiva entre

mayor edad y prevalencia de cervicitis y cancer cervical (p < 0.05).

Liu et al. (2013) determinaron la prevalencia y distribucion genotipica del VPH en 191
pacientes chinas: 66 con cancer cervical, 84 con cervicitis mucopurulenta y 41 mujeres sanas

como control. El estudio revelé una prevalencia general de infeccion por VPH del 60,6%, 8%
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en el grupo control, 53.3% en mujeres con cervicitis mucopurulenta y 93,8% en pacientes con
cancer cervical. El genotipo més frecuente fue VPH-16 (39.73%), seguido de VPH-58 (4.94%),
18 (2.10%), 31 (1.56%), 33 (1.05%) y 52 (1.05%). En cervicitis mucopurulenta, VPH-16
estuvo presente en 18.7% y VPH-58 en 9.3%, y se encontrd una asociacion significativa
(p<0.05) entre la infeccion por VPH vy la presencia de cervicitis mucopurulenta. Por su parte,
en el grupo de mujeres con cancer cervical, predomind VPH-16 (87.7%), sequido de VPH-18
(6.2%), 31 (4.6%), 33 (3.1%), 52 (3.1%), 58 (1.5%) y 59 (1.5%). Las infecciones Unicas
representaron 82.0% (50/61), las duales 16.4% (10/61), principalmente VPH-16/18 (6.6%) y

16/31 (4.9%), y se registrd un caso triple VPH-16/52/59 (1.6%).

Caixeta et al. (2015) investigaron la prevalencia de VPH, vaginosis bacteriana (VB) y
cervicitis en adolescentes y mujeres jovenes de Goids, asi como su relacion con anomalias
citologicas en frotis cervicales. En total, se examinaron 251 muestras, identificandose
alteraciones citoldgicas en el 9.5 % (24/251) de los casos. Las anomalias mas comunes fueron
ASC-US (50.0 %) y LSIL (29.1 %). ElI VPH, la VB y la cervicitis fueron detectados en el 44.2
% (111/251), 41.0 % (103/251) y 83.2 % (209/251) de las muestras, respectivamente. El
analisis reveld que la VB vy las anomalias citologicas mostraban una asociacion independiente
con la infeccidn por VPH. Asimismo, se evidencié una relacion significativa entre la presencia
de anomalias citologicas y la coexistencia de VPH y VB, asi como con la combinacion de VPH,
VB y cervicitis. Sin embargo, esta dltima no se mantuvo significativa en el analisis

multivariado.

1.2. Bases tedricas

1.2.1. Virus del papiloma humano (VPH)

El VPH es un virus de 55 nm de didmetro que carece de envoltura. Su capside presenta

una estructura icosaédrica compuesta por 72 capsémeros. El genoma del VPH, constituido por
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ADN de doble hebra en forma circular, tiene una longitud aproximada de 8 kb y se divide en
tres regiones principales. En primer lugar, la region temprana (E) codifica genes esenciales
para la replicacion viral y la transformacion celular, entre los que se incluyen E1, E2, E4, E5,
E6 y E7. En segundo lugar, la region tardia (L) codifica las proteinas de la capside, L1y L2.
Finalmente, la region larga de control no codificante (LCR) contiene la secuencia de
replicacion y los sitios de unién para factores de transcripcion, desempefiando un papel crucial
en la regulacion de la replicacion del ADN al controlar la transcripcion de los genes virales

(Sendagorta et al., 2019).

El VPH pertenece a la familia Papillomaviridae, integrada por los géneros Alfa, Beta,
Gamma, Nu y Mupapillomavirus (Sendagorta et al., 2019). Dentro de ellos se han identificado
maés de 200 genotipos, clasificados de acuerdo con la estructura del genoma viral y su tropismo
por los tejidos epiteliales humanos (Sendagorta et al., 2019; San José et al., 2018). Los
genotipos VPH-1, 2 y 4 se asocian con verrugas cutaneas, mientras que los tipos VPH-1, 2, 27
y 57 causan verrugas palmoplantares, las cuales pueden ser dolorosas y causar molestias
significativas al caminar o realizar actividades manuales. Por su parte, los genotipos VPH-6 y
11 se relacionan con verrugas mucosas, como condiloma acuminado y el condiloma plano, y
se presentan en las mucosas genitales y anales, pudiendo transmitirse por via sexual. Por
altimo, los genotipos de alto riesgo, entre ellos VPH-16, 18, 31, 33, 35, 39, 45, 51, 52, 56, 58,
59, 66 y 69, se asocian con lesiones precancerosas y canceres en areas genitales, anales y

orofaringeas (Quinlan, 2021).

1.2.2. VPH y cancer de cuello uterino

Desde principios de los afos 80, se ha establecido claramente la relacion entre el VPH
y el carcinoma de células escamosas del cuello uterino. La conexion entre el VPH y este tipo

de cancer es incluso mas significativa que la relacion entre el tabaquismo y el cancer de
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pulmoén. Alrededor de 30 tipos de VPH, que se transmiten a través del contacto sexual, han sido
identificados, y uno o mas de estos tipos estan involucrados en el 99.7% de los casos de
carcinoma de células escamosas del cuello uterino (Okunade, 2020). El VPH cervical se
adquiere principalmente a través del contacto genital directo, usualmente durante relaciones

sexuales con una pareja infectada, aunque no exclusivamente (Berman et al., 2017).

Tras la transmision sexual, el VPH infecta el epitelio dafado, donde la membrana basal
queda expuesta. Las células basales infectadas se diferencian para reparar el area afectada,
iniciando una infeccion activa durante el proceso de reparacion tisular (Berman et al., 2017).
Durante su replicacion, el virus altera el control del ciclo celular, lo que fomenta una division
celular desregulada y resulta en la acumulacion de dafio genético (Okunade, 2020). Sin
embargo, la mayoria de las alteraciones cervicales inducidas por el VPH son temporales, con
un 90% de estas regresando de forma espontanea en un plazo de 12 a 36 meses. No obstante,
la eliminacion viral puede verse afectada por predisposiciones genéticas, variaciones en el gen
p53, diversidad genética entre tipos de VPH, coinfeccion por multiples genotipos, reinfeccion,

niveles hormonales y respuesta inmunitaria (Okunade, 2020).

La posibilidad de desarrollar cancer cervical depende de diversos factores que, en
conjunto con genotipos oncogénicos del VPH, favorecen la progresion de la enfermedad
(Okunade, 2020). Entre ellos destacan el inicio precoz de la actividad sexual, miltiples parejas
sexuales, parejas con antecedentes de promiscuidad sexual, tabaquismo, multiparidad, uso
prolongado de anticonceptivos orales, coinfecciones de transmision sexual, inmunosupresion
y deficiente acceso al tamizaje ginecologico. Ademas, la infeccidon persistente puede
evolucionar hacia cancer a lo largo de varias décadas si no recibe tratamiento. Esta persistencia

se relaciona principalmente con la infeccion por genotipos VPH de alto riesgo, coinfeccion por

13



multiples tipos virales y edad avanzada, factores que dificultan la eliminacion natural del virus

(Berman et al., 2017).

1.2.3. Epidemiologia de los genotipos del VPH a nivel mundial y en el Peru

A nivel mundial, la epidemiologia de los genotipos del VPH muestra amplia
variabilidad. Mientras algunos paises cuentan con adecuada caracterizacion de genotipos
circulantes, en regiones como Africa Central y Oriental, América Central y del Sur, el Caribe,
y zonas de Asia y Europa del Este, persisten importantes vacios de informacion, pese a la
elevada carga de enfermedad que registran (Wagnet et al., 2015). Entre los paises mejor
estudiados destaca China, donde los genotipos de alto riesgo mas prevalentes son VPH-52, 58
y 16, seguidos de VPH-39 y 51, configurando un patron epidemiologico caracteristico de Asia

Oriental (Wang et al., 2024).

En América Latina y el Caribe, la epidemiologia del VPH también refleja una amplia
diversidad genotipica. Se ha identificado que el VPH-16 es el genotipo de alto riesgo mas
frecuentemente detectado en estudios realizados en 17 paises de la region, seguido por otros
como el VPH-56 (Aguilar et al., 2024). De manera complementaria, se ha reportado que los
genotipos mas asociados a lesiones intraepiteliales de alto grado y cancer de cuello uterino son
el VPH-16 y 18, seguidos por los genotipos VPH-31, 58, 33, 45 y 52, sin evidenciarse

variaciones sustanciales en este patron entre los paises analizados (Ciapponi et al., 2011).

En el caso del Peru, los estudios disponibles evidencian una variabilidad regional
importante. En este sentido, en el norte del pais, especificamente en el departamento de
Cajamarca, se ha reportado que los genotipos mas frecuentes en mujeres asintomaticas incluyen
el VPH-52, 31 y 16, destacando el predominio del VPH-52 (Del Valle-Mendoza et al., 2021).
Asimismo, investigaciones en la misma region han identificado al VPH-31 como el genotipo

mas comun, seguido del VPH-16, ademas de evidenciar la presencia de coinfecciones entre
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multiples genotipos, lo que sugiere una dindmica compleja de transmision viral (Ponce-

Benavente et al., 2018).

Por otro lado, en la Amazonia peruana se ha observado que el VPH-16 es el genotipo
predominante, seguido por el VPH-52, tanto en infecciones unicas como multiples,
manteniéndose esta tendencia en lesiones cervicales de alto grado, donde ambos genotipos
concentran la mayor proporcion de casos (Solis-Ponce et al., 2025). Finalmente, en el sur del
pais, especificamente en Arequipa, predominé el grupo de genotipos distintos de VPH-16 y 18
(“otros VPH”), especialmente en cancer de cuello uterino (51.9%), seguido de VPH-16 (30.8%)
y VPH-18 (3.8%); sin embargo, no fue posible identificar los genotipos especificos incluidos

en dicha categoria (Medina et al., 2025).

1.2.4. Deteccion y genotipificacion del VPH por PCR en tiempo real

Dado que el VPH no puede cultivarse in vitro mediante métodos convencionales, su
diagnoéstico se basa principalmente en pruebas moleculares orientadas a la deteccion del ADN
viral. En los tltimos afios se han desarrollado diversos métodos de genotipificacion, algunos
de los cuales han sido incorporados en laboratorios clinicos y de investigacion (Torres et al.,
2012). Entre estas técnicas, la PCR en tiempo real se ha consolidado como un método altamente
sensible para la deteccion cualitativa y genotipificacion del VPH en muestras clinicas. Esta
metodologia combina la amplificaciéon simultanea por PCR con un andlisis computacional
avanzado de los datos cinéticos, los cuales se obtienen utilizando colorantes fluorescentes
unidos a sondas de oligonucleotidos que se fijan especificamente al ADN amplificado durante

el termociclado, lo que permite una identificacion precisa del virus (Al-Hadeithi et al., 2022).

Entre los kits comerciales para la genotipificacion del VPH mediante PCR en tiempo
real se encuentra el sistema de Sansure Biotech, que cuenta con la aprobacion de la European

Union Certificate (CE) y es capaz de detectar 15 genotipos de VPH de alto riesgo (Zhao et al.,
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2019), incluyendo doce tipos catalogados como cancerigenos (VPH-16, 18, 31, 33, 35, 39, 45,
51, 52, 56, 58, 59) mas el tipo probablemente cancerigeno VPH-68 y los tipos posiblemente
cancerigenos VPH-53 y VPH-66. Ademas, se amplifica una region del gen de la B-globina que
se utiliza como control endégeno para evaluar si la muestra recolectada es adecuada para la
reaccion de amplificacion, monitorear la presencia de inhibidores de PCR en la muestra a
analizar y evaluar la eficiencia de extraccion de acidos nucleicos para evitar falsos negativos

(Pretet et al., 2024; Zhao et al., 2019).

Adicionalmente, el sistema no requiere extraer el ADN de la muestra para su
procesamiento, ya que utiliza un mecanismo a prueba de contaminacion con enzima uracil- N -
glicosilasa (UNG) junto con dUTP para degradar completamente posibles productos
inespecificos y asi evitar falsos positivos (Pretet et al., 2024). El procesamiento manual de las
muestras tiene una duracion aproximada de 45 minutos y puede ser llevado a cabo por personal
con un nivel basico de capacitacion. Luego, la deteccion automatizada finaliza en un tiempo
de 1 hora y 20 minutos, considerando que la positividad para VPH se basa en el valor de Ct,
siendo un Ct de 39 o menor considerado como positivo, mientras que un Ct superior a 39 se

interpreta como negativo (Zhao et al., 2019).

Es importante destacar que, estos sistemas de genotipificacion basados en sondas se
dirigen a un fragmento de alrededor de 150 pb del gen E7 de los 15 tipos de VPH (Hesselink
et al., 2014), siendo este un oncogén que, en el VPH-16 cuenta con 297 pb y codifica una
proteina de 98 aminodacidos, la oncoproteina E7, conocida por ser junto con E6, componentes
fundamentales de la conduccion de las células hacia la oncogénesis (Totaro et al., 2021; Pal y

Kundu, 2020).
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1.2.5. Pruebas para la evaluacion del estado del cuello uterino

Entre las pruebas para la evaluacion del estado del cuello uterino se encuentran la
prueba de Papanicolaou, la inspeccidn visual con acido acético (IVAA) y la colposcopia, todas
esenciales para identificar lesiones precancerosas en mujeres asintomaticas (Banerjee et al.,
2022). No obstante, entre todas ellas, la prueba de Papanicolaou es la méas utilizada y se
considera la herramienta estandar para el diagnéstico de esta enfermedad, ya que permite
detectar cambios celulares con el potencial de convertirse en cancer y reducir la morbilidad y
mortalidad en un 50-70% (Beltrén et al., 2022; Mayer y Mahdy, 2023; Halim et al., 2021).
Ademas, tiene un bajo costo, relativa facilidad de realizacion y la capacidad de detectar los
distintos niveles de diferenciacion de cada célula (Bedell et al., 2020; Beltran et al., 2022). No
obstante, tiene la desventaja de ser altamente subjetiva, con resultados que pueden variar entre
laboratorios y citélogos (Banerjee et al., 2022). Ademas, su sensibilidad oscila entre el 30% y

el 87% y puede verse comprometida por la calidad del muestreo (Beltran et al., 2022).

1.2.6. Sistemas de clasificacion de las lesiones cervicales

La primera nomenclatura utilizada en la denominacién de lesiones cervicales (LC) fue
introducida por Papanicolaou en 1928. Esta clasificacion se estructurd en cinco categorias:
Clase I (extendidos normales o sin presencia de células atipicas), Clase Il (células con
alteraciones inflamatorias), Clase Il (células atipicas sugestivas, pero no concluyentes de
malignidad), Clase IV (citologias altamente sugestivas de malignidad) y Clase V (citologias
concluyentes de malignidad). Sin embargo, para facilitar su aplicacion en estudios de tamizaje
masivo, la clasificacion se simplifico en: Clase I y IT como “Extendido Negativo”, Clase 111

como “Extendido Sospechoso” y Clases IV y V como “Extendido Positivo” (Cordero, 2006).

Afos después, en 1961, en el Primer Congreso de Citologia se establecié una

terminologia mas estructurada basada en tres categorias: Carcinoma Invasor, Carcinoma in situ
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(CIS) y Displasias, estas tltimas subdivididas en tres grados: leve, moderada y severa, siendo
esta clasificacion adoptada por la OMS (Cordero, 2006). En 1963, Koss sugirié que la displasia
severa y el CIS debian considerarse parte del mismo espectro patolgico. Posteriormente, en
1968, se introdujo el término Neoplasia Intraepitelial Cervical (NIC) como un proceso morbido
continuo, en el que el epitelio normal evolucionaba progresivamente a lesiones precursoras y,

eventualmente, a cancer invasor (Cordero, 2006).

En 1966, Richart propuso la clasificacién de Neoplasia Intraepitelial Cervical (NIC),
reconociendo tres grados. Su principal ventaja radicaba en la consideracién de la displasia y el
CIS como fases de un mismo proceso, diferenciandose cuantitativamente y no cualitativamente
(Cordero, 2006). A finales de la década de 1970, Meissels y Elbe observaron que la mayoria
de las infecciones ginecologicas por el virus del papiloma humano (VPH) eran subclinicas y se
caracterizaban por la presencia de coilocitosis y otras alteraciones citologicas. En 1988, el
Instituto Nacional del Cancer de los EE.UU. organizo un seminario para proponer un nuevo

esquema de clasificacion, conocido como el Sistema Bethesda (Cordero, 2006).

Actualmente, el sistema de Bethesda se enfoca en dos tipos de células en la union
escamocilindrica o zona de transicion: epiteliales y glandulares. Por un lado, las anomalias
epiteliales se clasifican en varios niveles: las lesiones intraepiteliales escamosas de bajo grado
(LSIL) son indicativas de una posible progresion a carcinoma, con una alta tasa de regresion
espontanea. Las lesiones intraepiteliales escamosas de alto grado (HSIL), que incluyen
términos historicos como CIN2, CIN3 y carcinoma in situ, representan un riesgo serio de
progresion a cancer cervical. El carcinoma de células escamosas se diagnostica raramente y

generalmente indica un cancer avanzado (Mayer y Mahdy, 2023).

En cuanto a las células glandulares, las atipicas se pueden encontrar en el endocérvix y

otras partes del tracto reproductivo, clasificandose como de significado indeterminado o
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asociadas a anomalias escamosas. El adenocarcinoma endocervical in situ (AlS) se ha vuelto
mas frecuente y se correlaciona con lesiones escamosas Y serotipos de alto riesgo del VPH. El
adenocarcinoma invasivo, mas comun en el canal cervical, se deriva de células glandulares y
ha aumentado a pesar de la disminucidn de casos de carcinoma escamocelular. Finalmente, el
adenocarcinoma maligno es una enfermedad rara que suele aparecer en el endocérvix y puede

ser diagnosticada incorrectamente como una lesion benigna (Mayer y Mahdy, 2023).

1.2.7. Cervicitis y su asociacién con el VPH

La cervicitis es un cuadro clinico caracterizado por la presencia de una secrecion
purulenta o mucopurulenta observable en el canal endocervical o identificable mediante un
frotis endocervical. Ademas, otros signos inflamatorios, como el sangrado endocervical
persistente (sangrado vaginal intermenstrual o poscoital), pueden ser indicativos de esta
afeccion, especialmente si se desencadenan al pasar suavemente un hisopo de algodén por el

endocérvix (Young y Argéez, 2017).

La cervicitis puede presentarse de forma aguda o cronica. La forma aguda suele ser
infecciosa y se asocia a agentes como Neisseria gonorrhoeae, Chlamydia trachomatis,
Trichomonas vaginalis, Mycoplasma genitalium, el virus del herpes simple y el virus del
papiloma humano. En cambio, la forma cronica se relaciona principalmente con causas no
infecciosas, especialmente la exposicion a irritantes mecanicos, como pesarios, condones o
tampones, y a irritantes quimicos, como jabones, detergentes, espermicidas, latex, duchas

vaginales y cremas anticonceptivas (Igbal y Wills, 2023).

Asimismo, la deficiencia de estrégenos observada en la menopausia natural o quirdrgica
puede producir cambios atroficos en el revestimiento vaginal y uterino, generando un cuadro
similar a la cervicitis. No obstante, en mas del 50 % de los casos, la causa exacta de la

enfermedad no puede determinarse. Ademas, desde un punto de vista clinico, no es posible
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distinguir entre la inflamacion provocada por agentes mecéanicos o quimicos y aquella de origen

infeccioso (Igbal y Wills, 2023).

La cervicitis crénica puede contribuir a diversas complicaciones, como infertilidad,
infeccion intrauterina del feto durante la gestacion, complicaciones inflamatorias posparto,
pérdida gestacional y partos prematuros. Ademas, se ha asociado con el desarrollo de displasia
intraepitelial y cAncer de cuello uterino (CCU). Segun datos epidemiolégicos, practicamente la
totalidad de los casos de CCU estan vinculados a la infeccion por el virus del papiloma humano

(VPH) (Andreeva y Zakharova, 2022).

La importancia de la prevencion y el tratamiento de las enfermedades cervicales
relacionadas con el VPH radica en la capacidad de este virus para inducir transformaciones
malignas. Ademas, la infeccion por VPH es considerada la enfermedad de transmision sexual
mas prevalente, ya que mas del 54% de la poblacion sexualmente activa la adquirira en algun
momento de su vida. Por esta razon, en los Gltimos afios, multiples estudios han centrado su
atencion en la incidencia de la cervicitis asociada con el VPH en distintas regiones del mundo

(Andreeva y Zakharova, 2022).
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1.3. Operacionalizacion o categorizacion de variables

Variables Definicion Definicion Dimensiones indices Indicadores Instrumentos
conceptual operacional
Variable Datos clinicos de las | Variables registradasa | - Edad. - Grupos etarios - 15a24,25a34,35a Base de datos
dependiente pacientes, partir de los datos - Resultados de | - Categorias segun 44,45a59,60a74y anonimizada con
Caracteristicas | incluyendo la edad y | clinicos de las la prueba de Bethesda y el 75a89 (Liuetal., informacion
clinicas los resultados de la | pacientes atendidas en Papanicolaou sistema de Grados 2021). clinica de las
prueba de “Genética Lab S.A.C”, (PAP). de Papanicolaou. - PAP normal (Grado | y | pacientes atendidas
Papanicolaou. entre enero 2022 — I1) y anormal (Grado en el laboratorio en
agosto 2024. ", IVyV). el periodo de
estudio
Variable Presencia del Virus | Deteccion de infeccion | - Infeccion por | - Positivo/Negativo. | - Presencia/ausencia de Base de datos
independiente | del Papiloma por genotipos del VPH VPH. - Genotipos: 16, 18, infeccion por VPH. anonimizada con
Infeccion por Humano y sus en pacientes atendidas | - Genotipos del 31, 33, 35, 39, 45, | - Presencia/ausencia de informacion
genotipos del variantes genéticas en “Genética Lab VPH. 51, 52, 53, 56, 58, cada genotipo. clinica de las
VPH en las pacientes, S.A.C.” (enero 2022 — | - Tipo de 59, 66 y 68. - NUmero de genotipos pacientes atendidas
incluyendo la forma | agosto 2024). infeccion. - Infeccion detectados por en el laboratorio en
de infeccion (Gnica Unica/multiple paciente. el periodo de
o multiple). estudio
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CAPITULO II. DISENO METODOLOGICO
2.1. Tipo y disefio de investigacion

El presente trabajo se enmarco en un estudio observacional, analitico, retrospectivo y
de corte transversal (Manterola et al., 2019), basado en el analisis de datos clinicos previamente
registrados, sin intervencion ni seguimiento de las pacientes. Asimismo, se considerd analitico
porque evalud la posible asociacién entre la infeccidn por genotipos del Virus del Papiloma
Humano y las caracteristicas clinicas registradas en las pacientes atendidas en el laboratorio

“Genética Lab S.A.C.” entre enero de 2022 y agosto de 2024.

2.2. Poblacion, muestra, muestreo y criterios de seleccion

Poblaciéon: La poblacion del estudio estuvo representada por los registros de pacientes
atendidas en el laboratorio “Genética Lab S.A.C.” de la ciudad de Chiclayo durante el periodo
comprendido entre enero de 2022 y agosto de 2024, cuya informacion clinica se encontro
almacenada en la base de datos institucional. Asimismo, es importante precisar que las
pacientes incluidas habian sido evaluadas previamente por un profesional de salud y que, por
criterio clinico, presentaban sospecha o evidencia de alteraciones cervicales, lo que motivé la

solicitud de las pruebas de Papanicolaou y genotipificacion del VPH.

Muestra: Estuvo constituida por 148 registros, correspondientes al total de pacientes
que se sometieron a la prueba de genotipificacién del Virus del Papiloma Humano (VPH)
durante el periodo de estudio y que contaron con informacion completa sobre edad y resultados

de la prueba de Papanicolaou registrada en la base de datos institucional.

Muestreo: La muestra se selecciond de forma no probabilistica por conveniencia,
considerando que se trabajo Unicamente con los registros disponibles y completos en la base

de datos proporcionada por el laboratorio.

22



Criterios de seleccion: Fueron incluidos en el estudio los registros clinicos de pacientes
atendidas en el laboratorio “Genética Lab S.A.C.” durante el periodo comprendido entre enero
de 2022 y agosto de 2024, que se habian sometido a la prueba de genotipificacion del Virus del
Papiloma Humano y que contaron con informacién completa sobre edad y resultados de la
prueba de Papanicolaou. Fueron excluidos aquellos registros que presentaron informacion
incompleta o inconsistente, asi como los casos en los que existio duplicacion de datos o en los
que solo se habia realizado una de las pruebas (genotipificacion de VPH o prueba de

Papanicolaou).

2.3. Técnicas e instrumentos de recoleccién de datos

2.3.1. Solicitud de acceso a la informacion y elaboracion del instrumento de

recoleccién de datos.

Previo a la recoleccion de datos, se solicitd formalmente a “Genética Lab S.A.C.” la
autorizacion para el acceso a la base de datos institucional correspondiente a las pacientes que
se realizaron las pruebas de genotipificacion de VPH y de Papanicolaou durante el periodo
comprendido entre enero de 2022 y agosto de 2024 (Anexo 1). Cabe precisar que este
establecimiento se encuentra categorizado como Servicio Médico de Apoyo — UPSS Patologia
Clinica e inscrito en el Registro Nacional de Instituciones Prestadoras de Servicios de Salud
(RENIPRESS), con Codigo Unico N.° 00034647 (Anexo 2). Una vez otorgada dicha
autorizacion (Anexo 3) y obtenido el acceso a la informacidn, se procedio a organizar los datos
en un instrumento de recoleccidn elaborado especificamente para el estudio (Anexo 4). Dicho
instrumento fue disefiado en funcién de los objetivos de la investigacion y las variables
disponibles en la base de datos, priorizando la sistematizacion de la informacién para su
posterior analisis. En este sentido, se incluyeron los resultados de la genotipificacion del Virus

del Papiloma Humano, la edad y los resultados de la prueba de Papanicolaou.
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2.3.2. Recopilacion de datos de genotipificacion de VPH

La informacion correspondiente a los genotipos del Virus del Papiloma Humano (VPH)
se obtuvo de una base de datos secundaria completamente anonimizada proporcionada por el
laboratorio “Genética Lab S.A.C.”, correspondiente al periodo comprendido entre enero de
2022 y agosto de 2024. Cabe resaltar que estos resultados fueron generados mediante la técnica
de gqPCR multiplex, utilizando el kit "High-Risk Human Papillomavirus DNA (Genotype)
Diagnostic Kit (PCR-Fluorescence Probing)" de la marca Sansure, mediante el cual se
detectaron los genotipos 16, 18, 31, 33, 35, 39, 45, 51, 52, 53, 56, 58, 59, 66 y 68 del VPH, y
los resultados de cada paciente se reportaron como negativos o positivos para cada uno de estos

genotipos.

La informacion obtenida fue organizada en el instrumento de recoleccion de datos
elaborado para el estudio (Anexo 4), lo que permitié determinar la frecuencia de infeccién por
VPH, la distribucion de los genotipos detectados, el tipo de infeccion y el nimero de genotipos

identificados por paciente, para su posterior analisis estadistico.

2.3.3. Recopilacién de datos clinicos

La informacion correspondiente a las caracteristicas clinicas de las pacientes se obtuvo
a partir de los reportes de resultados incluidos en la base de datos institucional anonimizada del
laboratorio “Genética Lab S.A.C.”. Para el presente estudio se consideraron las variables
clinicas edad y resultados de la prueba de Papanicolaou, debido a que fueron las Unicas
disponibles de manera completa y sistematizada en la base de datos proporcionada, ademas de
presentar relevancia clinica y epidemioldgica para el estudio, al permitir caracterizar la
infeccidén por VPH en funcién de factores demograficos y hallazgos citoldgicos. La variable
"edad" fue categorizada en grupos etarios segun el esquema planteado por Liu et al. (2021),

con el objetivo de facilitar el analisis comparativo entre diferentes rangos de edad. En cuanto
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a los resultados del Papanicolaou, estos fueron analizados empleando dos sistemas de
clasificacion. Por un lado, se utilizo el sistema de grados de Papanicolaou, detallado en el
trabajo de Cordero (2006), dado que correspondia al formato original en el que los datos se
encontraban registrados en la base de datos proporcionada. Por otro lado, se empled la
clasificacion del sistema Bethesda, con el proposito de facilitar la comparacion de los hallazgos
con otros estudios. Esto permitid, por un lado, respetar la estructura original de los datos y, por
otro, asegurar su comparabilidad con la literatura cientifica. Asimismo, los registros de
Papanicolaou clasificados como grado Il (inflamatorio) se encontraron subcategorizados en
diferentes tipos de colpocervicitis, establecidos segln el criterio del médico pat6logo. Estas
categorias incluyeron: colpocervicitis leve, leve hipoestrogénica, leve a moderada, moderada,

moderada hipoestrogénica y severa.

2.3.4. Procesamiento y analisis de datos

Los datos de la prueba de genotipificacion del Virus del Papiloma Humano (VPH) y de
las caracteristicas clinicas de las pacientes atendidas en “Genética Lab S.A.C.” entre enero de
2022 y agosto de 2024 fueron organizados en hojas de calculo de Microsoft Excel 2019.
Inicialmente, se realizé una depuracion de la base de datos para identificar y excluir aquellos
registros que no contaron con todos los campos requeridos para el analisis 0 que presentaron

duplicidad de informacién.

Posteriormente, se efectud una revision de coherencia de los datos, verificando la
consistencia de variables como fechas, codigos de identificacion y resultados, garantizando asi
la calidad y confiabilidad de la base de datos. Seguidamente, se llevé a cabo un analisis
estadistico descriptivo, mediante el calculo de frecuencias absolutas (n) y relativas (%), para la
infeccién por VPH (positivo o negativo), los genotipos detectados, tipo de infeccion, nimero

de genotipos por paciente, grupos etarios y resultados de la prueba de Papanicolaou.
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Finalmente, se realiz6 un analisis estadistico inferencial de tipo bivariado, construyendo
tablas de contingencia para evaluar la asociacion entre la infeccion por VVPH, los genotipos, el
tipo de infeccidn y las caracteristicas clinicas de las pacientes. Dichas tablas fueron analizadas
mediante el test exacto de Fisher utilizando el software estadistico R version 4.1.1,
considerando un nivel de significancia de p < 0.05. Este test fue seleccionado debido a la

presencia de frecuencias esperadas menores a 5, lo que invalidé el uso de chi-cuadrado.

2.4. Aspectos éticos

El presente estudio fue una investigacion observacional, retrospectiva y sin
intervencion, basada en el andlisis de datos secundarios provenientes de registros clinicos
historicos del laboratorio “Genética Lab S.A.C.” correspondientes al periodo 2022-2024, los
cuales fueron proporcionados de forma anonimizada, suprimiéndose toda informacion que
permitiera identificar a las pacientes. Debido a la naturaleza retrospectiva del estudio y al uso
de registros obtenidos previamente con fines diagndsticos y asistenciales, no fue factible
recabar el consentimiento informado individual, por lo que, conforme a las Pautas Eticas
Internacionales del CIOMS (2016), se aplicd la dispensa del consentimiento informado, al
tratarse de una investigacion de riesgo minimo, sin intervencidn directa y sin exposicion a
riesgos adicionales para las participantes. Para su ejecucidn, se obtuvo la autorizacion
institucional para el acceso y uso de la informacion (Anexos 1y 3), garantizando que los datos
fueron tratados con el compromiso de confidencialidad y bajo las normas éticas que

corresponden para el manejo responsable de la informacion.
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CAPITULO IIl. RESULTADOS
En el presente estudio, se analizaron los datos de 148 pacientes atendidas en el
laboratorio “Genética Lab S.A.C.” entre enero de 2022 y agosto de 2024, quienes cumplieron
con los criterios de inclusién establecidos. La edad promedio fue de 39.97 afios, con una
mediana de 39 afios y una desviacion estandar de 11.44 afios. Asimismo, la edad minima fue

de 18 afios, mientras que la méaxima alcanzé los 77 afios.

En cuanto a la frecuencia de infeccion por VPH (Tabla 1), el 42.6% (63/148) de las

pacientes present6 un diagnostico positivo, mientras que el 57.4% (85/148) result6 negativo.

Tabla 1

Frecuencia de infeccion por VPH en las pacientes atendidas en el
laboratorio “Genética Lab S.A.C.”, Chiclayo, enero 2022 — agosto 2024.

Infeccion por VPH

n %
Positivo 63 42.6
Negativo 85 57.4
Total 148 100

Los genotipos mas frecuentes fueron el VPH-33 (16.4%, 20/122), VPH-53 (15.6%,
19/122) y VPH-16 (13.9%, 17/122), mientras que los genotipos VPH-58 y VPH-45 fueron los
menos representados, con 2.5% (3/122) y 0.8% (1/122), respectivamente (Tabla 2). Es
importante precisar que el total de genotipos analizados (n = 122) difiere del nimero total de
pacientes, debido a la presencia de infecciones multiples, en las cuales una misma paciente

presento positividad para mas de un genotipo.
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Tabla 2

Frecuencia de genotipos de VPH en las pacientes atendidas en el
laboratorio “Genética Lab S.A.C.”, Chiclayo, enero 2022 — agosto 2024.

Genotipo de VPH

n %
VPH-16 17 13.9
VPH-18 5 4.1
VPH-31 4 3.3
VPH-33 20 16.4
VPH-35 5 4.1
VPH-39 4 3.3
VPH-45 1 0.8
VPH-51 11 9.0
VPH-52 11 9.0
VPH-53 19 15.6
VPH-56 7 5.7
VPH-58 3 2.5
VPH-59 4 3.3
VPH-66 7 5.7
VPH-68 4 3.3
Total 122 100

En cuanto al tipo de infeccion (Tabla 3), el 38.1% (24/63) presentd una infeccion por
un unico genotipo, mientras que el 61.9 % (39/63) correspondié a infecciones multiples. Dentro
de este grupo, el 31.7 % (20/63) presentd dos genotipos, el 28.6% (18/63) tres, y el 1.6% (1/63)

cuatro genotipos.

Tabla 3

Frecuencia de tipos de infeccion por VPH en las pacientes atendidas en el
laboratorio “Genética Lab S.A.C.”, Chiclayo, enero 2022 — agosto 2024.

Tipo de infeccidén

n %

Infeccion Unica 24 38.1
Infeccion maltiple 2 genotipos 20 31.7
3 genotipos 18 28.6
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4 genotipos 1 1.6
Total 63 100

En los casos de infecciones por maltiples genotipos (Anexo 5), la combinacién mas
frecuente de dos genotipos fue VPH-16/53, detectada en el 20 % de los casos (4/20). Para las
infecciones con tres genotipos, la combinacion mas prevalente fue VPH-51/52/53, identificada
en el 16.7 % de los casos (3/18). Por otro lado, en las infecciones con cuatro genotipos, se
report6 un Unico caso de VPH-16/51/53/66 en una paciente de 31 afios con Papanicolaou grado

I1'y colpocervicitis moderada.

En relacion con las caracteristicas clinicas registradas de las pacientes, se considero en
primer lugar la edad (Tabla 4), categorizada segun los grupos etarios propuestos por Liu et al.
(2021). Se observé un predominio del grupo de 25 a 34 afios (31.8%; 47/148), seguido por los
rangos de 35 a 44 afios (28.4%; 42/148) y de 45 a 59 afios (27.7%; 41/148), mientras que los

grupos ubicados en los extremos etarios presentaron menor frecuencia.

Tabla 4

Frecuencia de grupos etarios en las pacientes atendidas en el laboratorio
“Genética Lab S.A.C.”, Chiclayo, enero 2022 — agosto 2024.

Grupo etario

n %
15a24 10 6.8
25a34 47 31.8
35a44 42 28.4
45a59 41 27.7
60 a 74 7 4.7
75a89 1 0.7
Total 148 100
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En relacién con los resultados de la prueba de Papanicolaou (Tabla 5), segun la
clasificacion del sistema Bethesda y de Papanicolaou, predomin6 la categoria normal,
observada en el 99.3% (147/148) de las pacientes. Dentro de este grupo, la mayoria
correspondi6 al Grado Il (inflamatorio) con 98.6% (146/148), mientras que solo un caso fue
clasificado como Grado | (0.7%; 1/148). Por otro lado, se registré un Unico caso anormal
correspondiente a LSIL segun el sistema Bethesda, equivalente al Grado 111 de Papanicolaou,

sin detectarse casos de HSIL ni carcinoma invasor.

Tabla s

Frecuencia de resultados de la prueba de Papanicolaou segun la clasificacion de Bethesda y
de Papanicolaou en las pacientes atendidas en el laboratorio “Genética Lab S.A.C.”,

Chiclayo, enero 2022 — agosto 2024.

Clasificacion Bethesda Clasificacion Papanicolaou n %
Normal Grado | 1 0.7
Grado Il (inflamatorio) 146 98.6

Anormal LSIL, ASC-US, ASC-H Grado Il 1 0.7
HSIL Grado IV 0 0

Carcinoma invasor Grado V 0 0

Total 148 100

En el caso de las 146 pacientes categorizadas con Papanicolaou grado Il (inflamatorio),
cada una estuvo clasificada en un tipo de colpocervicitis (Tabla 6), de acuerdo con la
subcategorizacion establecida por el médico patdlogo. En este caso, se observd un predominio
de la forma moderada (36.3%; 53/146), seguida de la forma leve (34.9%; 51/146) y la leve
hipoestrogénica (19.9%; 29/146), mientras que las variantes moderada hipoestrogénica, leve a

moderada y severa presentaron menor frecuencia.
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Tabla 6

Frecuencia de tipos de colpocervicitis en pacientes con resultado de Papanicolaou grado I,
atendidas en el laboratorio “Genética Lab S.A.C.”, Chiclayo, enero 2022 — agosto 2024.

Tipo de colpocervicitis n %
Colpocervicitis leve 51 34.9
Colpocervicitis leve hipoestrogénica 29 19.9
Colpocervicitis leve a moderada 2 1.4
Colpocervicitis moderada 53 36.3
Colpocervicitis moderada hipoestrogénica 10 6.8
Colpocervicitis severa 1 0.7
Total 146 100

En cuanto al andlisis de asociacion entre las variables, la infeccién por VPH seguin
grupo etario (Anexo 6) mostré mayor frecuencia de casos positivos en el grupo de 35 a 44 afios
(13.5%; 20/148), mientras que los casos negativos predominaron entre los 25 y 34 afios (20.3%;
30/148). Asimismo, al evaluar la infeccion por VPH segun resultados de la prueba de
Papanicolaou (Anexo 7), predomind la citologia normal en ambos grupos, registrandose solo
un caso de LSIL en una paciente con infeccion positiva (0.7%; 1/148). Finalmente, en las
pacientes con Papanicolaou grado Il, la relacion entre la infeccién por VPH y el tipo de
colpocervicitis (Anexo 8) evidencio predominio de la forma moderada en pacientes positivas

(16.4%; 24/146) y de la forma leve en las negativas (21.2%; 31/146).

Por otro lado, la distribucion de genotipos de VPH segln grupo etario (Anexo 9) mostro
mayor frecuencia en el grupo de 35 a 44 afios (n = 37), con predominio de VPH-53 (n =6) y
VPH-16 (n =5). Asimismo, al analizar los genotipos de VPH segun resultados de la prueba de
Papanicolaou (Anexo 10), se observé que VPH-16, VPH-33 y VPH-53 fueron los mas

frecuentes en pacientes con citologia normal, mientras que en el Gnico caso anormal se
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identificaron VPH-51, VPH-52 y VPH-53. Finalmente, al evaluar los genotipos de VPH segln
tipo de colpocervicitis en pacientes con Papanicolaou grado Il (Anexo 11), se evidencid
predominio del VPH-33 en la forma leve (n = 7), del VPH-53 en la leve hipoestrogénica (n =

6) y de VPH-53 junto con VPH-16 en la forma moderada (n = 8 cada uno).

Respecto al tipo de infeccion por VPH segln edad (Anexo 12), se observo que tanto las
infecciones Unicas como multiples fueron mas frecuentes en el grupo de 35 a 44 afios, con
proporciones de 12.7% y 19.0%, respectivamente. A su vez, al evaluar el tipo de infeccion
segun resultados de la prueba de Papanicolaou (Anexo 13), predoming la citologia normal tanto
en infecciones unicas como multiples, registrandose solo un caso anormal en pacientes con
infeccion multiple (1.6%; 1/63). Finalmente, al analizar el tipo de infeccion segun tipo de
colpocervicitis (Anexo 14), se evidencio que las infecciones unicas fueron mas frecuentes en

la forma leve (16.1%), mientras que las multiples predominaron en la forma moderada (25.8%).

Por ultimo, al evaluar los valores de significancia estadistica obtenidos mediante el Test
Exacto de Fisher (Tabla 7), se evidencié que no existe asociacion estadisticamente significativa
entre ninguna de las variables analizadas, es decir, entre la infeccion por VPH, los genotipos
virales o el tipo de infeccion con la edad, los resultados del Papanicolaou y los tipos de

colpocervicitis (p > 0.05 en todos los casos).

Tabla 7

Asociacion entre las variables de estudio mediante el Test Exacto de Fisher.

Variables de estudio Infeccion Genotipo de Tipo de

por VPH VPH infeccion
Edad p=0.3466 p=0.2538 p=1.0000
Resultados del General p=0.4257 p=0.7917 p=1.0000
PAP (Normal/Anormal)
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PAP Grado Il (Tipos p=0.6738 p=0.7026 p=0.4542
de colpocervicitis)

CAPITULO IV. DISCUSION

En el presente estudio se identifico una frecuencia de infeccion por VPH de 42.6%. Este
valor es similar a lo reportado en diversos estudios realizados en América Latina, como Caixeta
et al. en Brasil (44.2%), Téllez et al. en Venezuela (37.4%) y Ponce y Rejas en Cajamarca
(30.48%), asi como en otras regiones, como Beyazit et al. en Turquia (45.2%), Tsedenbal et al.
en Mongolia (47%) y Wang et al. en China (45.6%). Estas similitudes podrian explicarse por
factores demogréficos y socioeconémicos compartidos, asi como por condiciones similares en
la prevencion y el acceso a la vacunacion entre los estudios comparados. No obstante, esta
frecuencia relativamente elevada tambien podria atribuirse a un posible sesgo de seleccion,
dado que la poblacion analizada corresponde a pacientes con sospecha clinica previa. Por tanto,
si bien los resultados se encuentran dentro de los rangos reportados internacionalmente, deben
interpretarse con cautela debido a las caracteristicas de la poblacién estudiada. Aun asi, estos
hallazgos evidencian que la infeccion por VPH continta siendo un importante problema de

salud publica, reflejando brechas persistentes en vacunacion y acceso oportuno al tamizaje.

En cuanto a la distribucion de genotipos, los mas frecuentes fueron VPH-33 (16.4%),
VPH-53 (15.6%) y VPH-16 (13.9%), mientras que VPH-58 (2.5%) y VPH-45 (0.8%)
registraron las menores proporciones. Aunque la mayoria de estudios no reporta al VPH-33
como predominante, si lo reconoce entre los mas prevalentes. Hernandez et al. en México
describieron mayor frecuencia de VPH-31 (8.1%), seguido de VPH-53 (4.4%), VPH-16 (3.7%)
y VPH-33 (3.7%), mientras que, Tsedenbal et al. en Mongolia hallaron predominio de VPH-
16 (21%) y ubicaron al VPH-33 en cuarto lugar (6%). Por su parte, Bedoya et al. en Ecuador
reportaron predominio de VPH-58 (18.17%), en contraste con la baja prevalencia observada en

este estudio (2.5%). Estas diferencias podrian atribuirse a variaciones metodoldgicas y a una
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distinta exposicion a genotipos especificos entre las poblaciones estudiadas, potencialmente
influenciada por el tipo de vacuna utilizada, lo que podria también explicar el predominio del
VPH-33, dado que no estaria incluido en las vacunas tetravalentes proporcionadas

gratuitamente por el estado.

Por otro lado, la mayoria de estudios revisados coincide en sefialar al VPH-16 como el
genotipo mas frecuente, como Al-Shammari et al. en Arabia Saudita (42.9%), Njue en Kenia
(11.3%), Beyazit et al. en Turquia (16.5%) y Lin et al. (2022), Liu et al. (2013) y Wang et al.
(2012) en China, que reportaron prevalencias del 5.18%, 39.73% y 18.21%, respectivamente.
Otros estudios lo sefialan como el segundo més frecuente, como Geng y Liu (2019) y Liu et al.
(2021) en China, Blanco (2014) en Costa Rica y Ponce y Rejas (2018) en Per0, con tasas del
9,6%, 16.59%, 35.3 %y 11,4%, respectivamente. No obstante, en el presente estudio, el VPH-
16 ocupd el tercer lugar (13.9%), lo cual coincide con lo observado por Luo et al. (2023) y
Shen et al. (2023) en China. Esta variabilidad podria explicarse por diferencias poblacionales
y metodoldgicas, sin embargo, su alta frecuencia en diversas regiones confirma su papel como
uno de los principales agentes etiologicos del cancer de cuello uterino, tal como lo sefialan
Sendagorta et al. (2019). En este sentido, estos hallazgos refuerzan la necesidad de priorizar su

deteccidn en el tamizaje y fortalecer las estrategias preventivas frente a este genotipo.

Respecto al tipo de infeccion, predoming la infeccion maltiple sobre la causada por un
solo genotipo, con 61.9% Yy 38.1%, respectivamente. Este hallazgo coincide con lo reportado
por Bedoya et al. en Ecuador (91.66%), Téllez et al. en Venezuela (53.93%) y Blanco en Costa
Rica (64.7%). Sin embargo, difiere de Ponce y Rejas en Peru (9.9%) y de Hernandez et al.,
quienes observaron predominio de infecciones Unicas (68.01%) sobre multiples (31.99%). De
igual forma, en China, Luo et al. (2023), Wang et al. (2012), Liu et al. (2013) y Shen et al.

(2023) reportaron menores tasas de coinfeccion: 19.5%, 17.93%, 18% y 23.17%,
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respectivamente. Estas variaciones podrian atribuirse a factores epidemioldgicos y
conductuales, asi como a la cobertura frente a genotipos especificos por parte de las vacunas y
a aspectos metodoldgicos, en particular el espectro de deteccion de las técnicas empleadas, los

cuales podrian influir en la identificacion de infecciones multiples.

Adicionalmente, se observé que las coinfecciones por dos genotipos fueron mas
comunes (31.7 %), seguidas por las de tres (28.6%) y cuatro genotipos (1.6%). Este hallazgo
coincide con Wang et al. (2012), Liu et al. (2013) y Shen et al. (2023), quienes también
reportaron predominio de infecciones duales con 15.97%, 16.4% y 16.70%, respectivamente.
No obstante, difiere de Blanco (2014) y Bedoya et al. (2022), quienes encontraron mayor
frecuencia de infecciones triples, con 30.3% y 21.01%. Las infecciones por cuatro 0 mas
genotipos fueron poco comunes, sin embargo, es importante destacar que Bedoya et al. (2022)
y Shen et al. (2023) informaron casos de coinfecciones de hasta 13 y 10 genotipos,
respectivamente. Estas diferencias podrian explicarse por el comportamiento sexual de la
poblacion estudiada, asi como por factores bioldgicos, como la capacidad de persistencia de
ciertos genotipos y el estado inmunologico del hospedero, los cuales podrian favorecer tanto la

adquisicion como la permanencia de multiples genotipos.

En cuanto a las combinaciones de genotipos, el VPH-16 fue el mas frecuente tanto en
combinaciones de dos (25 %), tres (38.9 %) y cuatro genotipos (100 %), coincidiendo con
Blanco (2014), quien también lo identific6 como predominante en infecciones multiples
(26.5%). Entre las infecciones duales destaco la combinacion VPH-16/53 (20%), similar a Liu
et al. (2013) y Téllez et al. (2015), que reportaron combinaciones con VPH-16 entre las mas
comunes, como VPH-16/18 y VPH-16/31. En las infecciones triples predominé VPH-51/52/53
(16.7%), diferencidndose de Ponce y Rejas (2018) que reportan las combinaciones VPH-

39/45/68 y VPH-40/43/91 como méas comunes. Sin embargo, es consistente con Gallegos et al.
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(2017), quienes reportaron una alta frecuencia de coinfecciones entre VPH-51/52 y otros
genotipos. Finalmente, en las infecciones cuadruples, solo se registr6 un caso de VPH-
16/51/53/66 (1.6%), a diferencia de Blanco (2014), que reportdé a VPH-31/39/52/58 como la
combinacion cuéddruple mas frecuente (14.7%). Estas variaciones podrian explicarse por
diferencias en la circulacion de genotipos propias de cada region, asi como por la capacidad de

persistencia de cada genotipo especifico.

En relacion con las caracteristicas clinicas, los resultados de la prueba de Papanicolaou
mostraron que el 99.3% de las pacientes presentd citologia normal, con predominio del Grado
I1 (98.6%), mientras que el 0.7% correspondio a Grado I. Solo el 0.7% evidencio citologia
anormal, compatible con LSIL. Esto es comparable con Hernandez et al. (2020), quienes
reportaron 97.6% de citologias normales y bajas frecuencias de ASC-US (0.2%), LSIL (0.2%)
y HSIL (0.3%). Sin embargo, difiere de otros estudios que reportan una mayor proporcion de
alteraciones citologicas, como Beyazit et al. (2018), quienes observaron un 72.1% de citologias
normales, con predominio de ASC-US (16.4%) y LSIL (9.0%). De manera mas marcada,
Tsedenbal et al. (2018) documentaron solo un 59% de citologias normales, junto con una
frecuencia considerable de ASC-US (12%), LSIL (8%), HSIL (7%) y carcinoma escamoso
(14%), mientras que Caixeta et al. (2015) reportaron altas proporciones de ASC-US (50.0%) y
LSIL (29.1%). Esta diferencia podria estar influenciada por el tamafio muestral limitado o por
el momento evolutivo de la infeccion en la poblacion estudiada, lo que limita la deteccion de

lesiones mas avanzadas y debe considerarse al interpretar los resultados.

En cuanto a la colpocervicitis, correspondiente a las pacientes con resultado de
Papanicolaou grado Il (inflamatorio), se observo una prevalencia de 98.6%, superior a la
reportada por Caixeta et al. (2015), quienes informaron 83.2%. Esta elevada frecuencia podria

explicarse por un sesgo de seleccion, ya que las pacientes fueron derivadas al laboratorio por
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sospecha de alteraciones cervicales tras una evaluacion ginecoldgica previa, lo que aumenta la
probabilidad de detectar procesos inflamatorios. Por tanto, estos resultados deben interpretarse
con cautela. Respecto a las categorias de colpocervicitis, se observd que el tipo moderado fue
el mas prevalente (36.3%), seguido del leve (34.9%) y el leve hipoestrogénico (19.9%). Entre
las categorias observadas predomind la colpocervicitis moderada (36.3%), seguida de la leve
(34.9%) vy la leve hipoestrogénica (19.9%), mientras que la forma severa fue poco frecuente
(0.7%). Sin embargo, la clasificacion empleada responde a criterios clinicos locales no
descritos de forma similar en la literatura revisada, lo que limita la comparacién con otros

estudios y evidencia la necesidad de una estandarizacion en la clasificacion de esta condicion.

En cuanto a las asociaciones entre las variables analizadas, la frecuencia de infeccion
por VPH segln grupo etario mostrd mayor proporcion de casos positivos en el grupo de 35 a
44 afos (13.5%). Este hallazgo es consistente con lo reportado por Liu et al. (2021), quienes
identificaron en este mismo grupo la mayor tasa de infeccion (38.4%), asi como con Hernandez
et al. (2020) y Geng y Liu (2019), que encontraron una mayor prevalencia de infeccion en
grupos de 36-50 afios (5.8%) y 31-45 afios (46,9%), respectivamente. Sin embargo, difiere con
Lin et al. (2022), quienes documentaron tasas mas altas de infeccion en grupos de edad
avanzada, como los de 61 a 65 afos (35.66%). Al respecto, Okunade (2020) argumenta que la
edad juega un papel crucial en el riesgo de infeccidn por VPH, siendo mas frecuente en mujeres
jovenes sexualmente activas, entre los 18 y 30 afios, y disminuyendo significativamente
después de los 30 afios. Sin embargo, el cancer de cuello uterino se presenta con mayor
frecuencia en mujeres mayores de 35 afios, lo que indica que la infeccion por VPH puede

adquirirse a edades tempranas y progresar hacia un cancer en etapas posteriores de la vida.

Al evaluar la infeccién por VPH segun el resultado del Papanicolaou, el 41.9%

correspondi6 a pacientes VPH positivas con citologia normal, mientras que solo el 0.7%
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presentd LSIL. Estos hallazgos se alinean con los de Hernandez et al. (2020), quienes
reportaron baja frecuencia de alteraciones citolégicas en pacientes VPH positivas, con LSIL en
0.2% de los casos. Estas observaciones sugieren que la infeccion por VPH no siempre genera
alteraciones citoldgicas detectables mediante el PAP, ya que, como sefialan Sendagorta et al.
(2019), en la mayoria de los casos la infeccion por VPH suele ser transitoria y asintomatica, y
el desarrollo de lesiones esta asociado a la persistencia viral, favorecida por el estado
inmunoldgico, la edad, las maltiples parejas sexuales y el genotipo especifico del virus, por lo
que la ausencia de estas condiciones podria disminuir el riesgo de desarrollar alteraciones
citolégicas. En relacion con la colpocervicitis, el 98.4% de las pacientes VPH positivas
presento esta condicién, en concordancia con Geng y Liu (2019), quienes reportaron cervicitis
en 79.9% de casos con infeccion por VPH. En cuanto a las categorias, la forma moderada
predomino en pacientes VPH positivas (16.4%), mientras que en las VPH negativas predomino
la forma leve (21.2%). Estos hallazgos podrian explicarse por la respuesta inflamatoria
inducida por el VPH en el epitelio cervical, aunque deben interpretarse con cautela debido a la

etiologia multifactorial de la colpocervicitis.

En cuanto a la distribucion de genotipos de VPH segln grupo etario, el grupo de 35 a
44 afos presentd la mayor cantidad de genotipos detectados (37/122), con predominio de VPH-
53 (6/37) y VPH-16 (5/37), seguido de 45 a 59 afios (35/122), donde destacé VPH-53 (7/35),
y de 25 a 34 afios (32/122), con predominio de VPH-51 (6/32). Esto coincide parcialmente con
los hallazgos de Liu et al. (2021), quienes también identificaron al grupo de 35 a 44 afios con
la mayor carga de genotipos (438/1140), pero con predominancia de VPH-52 (21.62%) y VPH-
16 (20.43%). Asimismo, Al-Shammari et al. (2022) reportaron alta frecuencia de VPH-16 en
el grupo de 41 a 50 afios y de VPH-33 en el de 51 a 60 afios, similar a la presencia relevante de
VPH-33 en 45 a 59 afos (6/35). En contraste, Wang et al. (2012) asociaron VPH-58 y VPH-

33 a edades mayores, relacion que no se evidencid en el presente estudio. Estas variaciones
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podrian explicarse por la combinacion entre la exposicion acumulada al virus a lo largo del
tiempo, junto con los cambios en la respuesta inmunoldgica que varia con la edad, lo que

influiria en la capacidad del organismo para eliminar la infeccion.

Al analizar la frecuencia de genotipos segun resultados del Papanicolaou, se observé
que el VPH-16, VPH-33 y VPH-53 fueron los mas frecuentes en pacientes con resultado
normal, mientras que el Unico caso de LSIL present6 VPH-51, VPH-52 y VPH-53. Estos
hallazgos coinciden con Tsedenbal et al. (2018), quienes reportaron VPH-16 como
predominante en citologia normal y cancer cervical, ademas de VPH-52 en LSIL, y con Liu et
al. (2021) y Luo et al. (2023), quienes asociaron VPH-52 con LSIL. En este sentido, la
presencia de genotipos del VPH en casos de PAP normal podria atribuirse a la necesidad de
persistencia viral para generar alteraciones citologicas, no obstante, esto debe interpretarse con
cautela debido a la ausencia de significancia estadistica en esta asociacion. En relacion con la
colpocervicitis, el VPH-33 fue el mas frecuente en pacientes con esta condicion (20/119),
predominando en casos leves (7/20), mientras que en la forma moderada destacaron VPH-53
(8/18) y VPH-16 (8/17), similar a Geng y Liu (2019), quienes también identificaron VPH-16 y
VPH-53 como genotipos frecuentes en cervicitis, sin diferenciarla por severidad. Estos
resultados sugieren posibles diferencias en la respuesta inflamatoria segin genotipo, aunque

deben interpretarse con cautela por la naturaleza multifactorial de la colpocervicitis.

Respecto a la distribucion del tipo de infeccidn por VPH segun la edad, se observo que
tanto infecciones Unicas como multiples fueron mas frecuentes en pacientes de mediana edad
(35 a 44 afios), con tasas del 12.7% y 19.0%, respectivamente. Estos hallazgos guardan cierta
concordancia con lo reportado por Lin et al. (2022), quienes identificaron una mayor frecuencia
de infecciones tanto Gnicas como multiples en mujeres jévenes y en grupos de mayor edad (56

a 70 afios). Asimismo, Wang et al. (2012) encontraron una asociacién significativa entre las

40



infecciones maltiples y la edad avanzada (p < 0,05). Este patrén podria estar relacionado a una
mayor exposicion acumulada a factores de riesgo a lo largo de la vida sexual, que favoreceria
la persistencia del virus en este grupo etario. No obstante, esta interpretacion debe considerarse
con cautela, ya que el presente estudio no evalud variables como el comportamiento sexual u

otros factores de riesgo asociados.

En cuanto al tipo de infeccion segin los resultados del Papanicolaou, todas las
infecciones Unicas presentaron citologia normal (38.1%), mientras que en las multiples
predomind la citologia normal (60.3%) y solo el 1.6% mostr6 LSIL. La mayoria de los
hallazgos normales correspondio al grado Il, los cuales se asociaron a diferentes tipos de
colpocervicitis. Estos resultados coinciden con Hernandez et al. (2020), quienes reportaron
mayor citologia normal con cambios inflamatorios en infecciones tnicas (8.7%) frente a las
multiples (4.8%), y con Tsedenbal et al. (2018), quienes hallaron LSIL exclusivamente en
infecciones maltiples (100%). En relacién con la colpocervicitis, las infecciones unicas se
asociaron principalmente a la forma leve (16.1%), mientras que las multiples fueron mas
frecuentes en la forma moderada (25.8%). Sin embargo, no se evidencidé asociacion
estadisticamente significativa entre el tipo de infeccion y la severidad inflamatoria. Estos
hallazgos sugieren que las infecciones multiples podrian generar mayor respuesta inflamatoria,
al involucrar una interaccion entre diferentes genotipos de VPH y una mayor carga viral,

aungue la falta de significancia estadistica sugiere la necesidad de aumentar el tamafio muestral.
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CONCLUSIONES

La frecuencia de infeccion por VPH en las pacientes atendidas en el laboratorio “Genética
Lab S.A.C.” durante el periodo enero 2022 — agosto 2024 fue del 42.6%, predominando
los genotipos VPH-33 (16.4%), VPH-53 (15.6%) y VPH-16 (13.9%). Las infecciones
maltiples fueron las mas comunes (61.9%), con mayor prevalencia de coinfecciones de
dos genotipos (31.7%), siendo la combinacion VPH-16/53 la mas frecuente (20%).

En relacion a las caracteristicas clinicas, predominé el grupo etario de 25 a 34 afios
(31.8%), seguido de 35 a 44 afios (28.4%) y 45 a 59 afios (27.7%). Asimismo, el 99.3%
de las pacientes presento citologia normal, predominando el Grado Il (inflamatorio) en
el 98.6%, mientras que el 0.7% restante presento citologia anormal, correspondiente a
LSIL. Dentro del subgrupo de pacientes con colpocervicitis (PAP grado 1), el tipo
moderado fue el mas frecuente, registrandose en el 36.3% de los casos.

El andlisis de asociacion entre las variables no evidencio asociaciones estadisticamente
significativas entre la infeccion por VPH, los genotipos virales y el tipo de infeccion con
la edad, los resultados del Papanicolaou ni los tipos de colpocervicitis, segun el Test

Exacto de Fisher (p > 0.05 en todos los casos).
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RECOMENDACIONES

Ampliar el tamafio muestral mediante la extensién del periodo de estudio o su
implementacion en otras regiones del Peru. Esto facilitara la identificacion de patrones
de infeccién y asociaciones clinicas que puedan variar segun las diferencias geogréficas
y sociodemograficas, tal como lo sugiere la literatura.

Incluir otras caracteristicas clinicas y/o epidemioldgicas relevantes, como resultados de
inspeccion visual con &cido acético (IVAA), antecedentes de infecciones de transmisién
sexual, nimero de parejas sexuales, uso de métodos anticonceptivos, entre otros factores
asociados al VPH vy al riesgo de cancer cervical.

Para muestras mas grandes, seria apropiado emplear métodos estadisticos multivariados,
como la regresion logistica, para evaluar de manera mas precisa la asociacion entre las

variables estudiadas.
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Anexo 1

ANEXOS

Solicitud de autorizacion de acceso a la informacion remitida al gerente de “Genética Lab

SA.C.".

"Afio del Bicentenario, de la consolidacion de nuestra Independencia, y de la
conmemoracion de las heroicas batallas de Junin y Ayacucho™

Solicito: Autorizacion para acceso a informacion

Lic. Javier Salazar Vasquez
Gerente de Genética Lab 5.A.C.

Mosotros, TOMAS ANTONIO RODAS VARGAS y KEIZO JEAN PIERO DAVILA CUEVA,
identificados con DNI N® 72212898 y 76021325, respectivamente, egresados de la Facultad
de Ciencias Bioldgicas de la Universidad Macional Pedro Ruiz Gallo de Lambayeque, ante
usted respetuosamente nos presentamos y exponemos:

Es de nuestro interés realizar un estudio titulado "Frecuencia de genotipos del Virus del
Papiloma Humano (VPH) y su asociacion con caracteristicas clinicas en pacientes
atendidas en el laboratorio “Genética Lab 5.A.C., enero de 2022 - agosto de 2024°, como
requisito para la obtencidn del grado académico de Licenciados en Biologia. Para ello,
solicitamos acceder a la informacion clinica de las pacientes atendidas en el semvicio de
tamizaje de cancer de cuello uterino de Genética Lab en el periodo comprendido entre enero
de 2022 y agosto de 2024.

Los datos solicitados para esta investigacion deberan corresponder a:

1. Resultados del diagnéstico de VIPH (positivo o negativo).
2. Genotipos de VPH detectados.

3. Resultados de la prueba de Papanicolaou.

4. Edad de las pacientes.

Agradeciendo anticipadamente la atencion que nos brinde a la presente, nos despedimos
reiterandole nuestras muestras de respeto hacia su persona. Asimismo, enfatizamos nuestro
compromiso con la confidencialidad y ética en el manejo de los datos que nos proporcione,
destacando que seran usados unicamente para fines académicos y no sera compartida con
terceros.

Cordialmente,
Torfas Antonio Rodas Vargas Keizp Jean/Pierd Dévila Cueva
DMI: 72212898 DNI: 76021325

Chiclayo, 15 de agosto de 2024.
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Anexo 2

Constancia de Categorizacion de Genética Lab S.A.C. como Servicio Médico de Apoyo —

UPSS Patologia clinica, que acredita a la empresa para ejercer actividades de diagndstico

molecular en el sector privado.

g ¥ GOBIERNO REGIONAL LAMBAYEQUE
o pERU B ¥ SALUD LAMBAYEQUE
& W =2 iReccioN EJECUTIVA DE SALY

D INTEGRAL A LAS PERSONAS

RESOLUCION DIRECTORAL EJECUTIVAN® 000094-2024-GR.LAMBIGERESA-DESIP [215240807 - 7]

C S i i i orizacion
tividades de atencion directa y de soporte, ha oncluido satis actonamente | proceso de categ
activiaades S r it ° ha con . f : ramente €

ylo clasi icacion y po lo tanto se le debe asignar una clasificacion;

i |
En uso de las facultades conferidas en el Decreto Regional N° 343-2013fﬁ;:::ifgs;zjgﬁ::z;
huakd 2acio i i ional Lambayeque, a
Manual de Organizacion y Funciones del Gobierno Regiona : >
2215:;; la Regsolucién Gerencial Regional N° 6519-2016-GR. LAMBIGEF&ESAI qule a;toniz;:; ge(l;grggl(;r; 23
; isi ion Di iecutiva de Salud Integral a las Fers
facultades para Emision de Resolucion Directoral Ejecu n ‘
S:r;c:orlazcunvo, con RESOLUCION GERENCIAL REGIONVAL N 000;394-2024-GR..LAMB/GERESA L
(515288499 - 6] y con Ia opinion favorable de la Jefa de la Oficina de Servicios de Salud;

SE RESUELVE:

ARTICULO PRIMERO. - OTORGAR la CLASIFICACION, como SERVICIO MEDICO DE APOYO - UPSS
PATOLOGIA CLINICA a la IPRESS:

Razon Social - GENETICA LAB SOCIEDAD ANONIMA CERRADA
Nombre Comercial - GENETICA LAB. CLINICO Y BIOMOLECULAR
RUC : 20608700855

Representante Legal - JAVIER SALAZAR VASQUEZ, DNI N° 40724303
Clasificacion - PATOLOGIA CLINICA

Codigo Unico RENIPRESS  : 00034647

Horario de Atencidn - 8 horas (8:00 -13:30 y 16:00 - 18:30)

Direccion - CALLE LOS FAIQUES N° 140 - URB. SANTA VICTORIA - DISTRITO
CHICLAYO — PROVINCIA CHICLAYO — DEPARTAMENTO LAMBAYEQUE.

Cuadro UPSS 01

[ TIPO CLASIFICACION

PATOLOGIA CLINICA:

Pruebas rapidas y loma de muestras biologicas.
de Bioquimica, Hematologia, Microbiologla e
Procedimiento de Biclogia Molecular.

Actividad de referencias y contrarreferencias, actividad de desinfeccion

y eslerilizacion, actividad de salud ambiental, actividad de registrq
de atencion de salud e informacién, Actividad de Vigilancig
pidemioldgica.

Procedimientos

Inmunologia
ERVICIO MEDICO DE APOYO

ARTICULO SE(?UNDO. - La Clasificacion otorgada tiene una VIGENCIA de 03 (TRES) aitos; en caso
varie su complejidad, el responsable técnico del establecimiento de salud debe comunicar dentro del plazo

maximo de treinta (30) dias calendario de ocurri i i icaci
currido el hecho que motiva dicha comunicacion lici
nuevo proceso de categorizacion. rsdisesn

C:IL%?;?JCTE:%S‘ERO; EI‘Co‘r’nll?1 Técnico de Categorizacién de la Gerencia Reglonal de Salud de
F . unicara a través del aplicativo web, al responsable de la IPRESS “GENET
SOCIEDAD ANONIMA CERRADA", e/ presente acto Resolutivo. SR
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Anexo 3

Autorizacion para uso de datos emitida por el Gerente general de “Genética Lab S.A.C.".

GeneticalLab

Sefores:
Tomas Antonio Rodas Vargas y Keizo Jean Piero Davila Cueva
Tesistas de la Facultad de Biolégicas - UNPRG

ASUNTO: AUTORIZACION PARA USO DE DATOS

Les saludo cordialmente y luego de recibir vuestra solicitud, comprendo la necesidad del
uso de nuestros registros clinicos UNICAMENTE PARA FINES ACADEMICOS, por ello
les comunico:

1° Que AUTORIZO y pongo a disposicion la informacion necesaria a los tesistas en
mencién POR UNICA VEZ y con el fin de ejecutar su Proyecto de Tesis denominado:

“Frecuencia de genotipos del Virus del Papiloma Humano (VPH) y su asociacién
con caracteristicas clinicas en pacientes atendidas en el laboratorio Genética Lab
S.A.C., enero de 2022 - agosto de 2024".

27 Que los datos que seran puestos a disposicion corresponden al periodo solicitado por
los tesistas, los cuales deben ser tratados con el compromiso de confidencialidad y bajo
las normas de ética que corresponden para el manejo de la informacion.

30 de agosto de 2024

Econ. Jayler Salazar Vasquez
Gerente Genéral de Genética Lab S.A.C.

R 074652700 @ 913948857
Q Calle Los Faiques 140 Urb Santa Victora Chicloyo
&= infermes@gseneticaloboratorio.com




Anexo 4

Instrumento de recoleccion de datos elaborado para el estudio.

Cadigo
del
Paciente

Edad

Resultado
PAP

Tipo de
colpocervicitis
(PAP grado II)

Infeccion
por VPH
(positivo/
negativo)

Genotipos
detectados

Tipo de
infeccion
(Gnica/multiple)

Fecha

GL-001

GL-002

GL-003

GL-004

GL-005

GL-006

GL-007

GL-008

GL-009

GL-010

GL-011

GL-012

GL-013

GL-014

GL-015

GL-016

GL-017

GL-018

GL-019

GL-020

GL-021

GL-n
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Anexo 5

Combinaciones de genotipos de VPH detectados en las pacientes atendidas en el laboratorio
“Geneética Lab S.A.C.”, Chiclayo, enero 2022 — agosto 2024.

Infeccion doble Infeccion triple Infeccion cuadruple
Genotipos n % Genotipos n % Genotipos n %
VPH-16/33 1 5 VVPH-51/52/53 3 16.7 VVPH-16/51/53/66 1 100
VPH-52/33 2 10 \VPH-16/35/51 1 5.6
VPH-52/56 1 5 VVPH-16/52/53 1 5.6
VVPH-35/56 1 5 \VPH-16/35/59 1 5.6
VPH-18/33 1 5 VVPH-16/51/53 1 5.6
VPH-16/53 4 20 \VPH-16/18/33 1 5.6
VPH-51/53 1 5 VVPH-16/33/59 1 5.6
VV/PH-59/66 1 5 \VPH-18/33/56 1 5.6
VPH-31/52 1 5 \VPH-18/53/66 1 5.6
VPH-18/52 1 5 VVPH-31/53/66 1 5.6
VVPH-53/68 2 10 \VPH-35/66/56 1 5.6
VPH-51/33 1 5 \VPH-45/59/66 1 5.6
VPH-35/66 1 5 VPH-52/56/58 1 5.6
VPH-56/58 2 10 VPH-52/53/68 1 5.6
VPH-51/53/33 1 5.6
VPH-51/53/68 1 5.6
Total 20 100 18 100 1 100
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Anexo 6

Frecuencia de infeccion por VPH segln grupo etario en las pacientes atendidas en el

laboratorio “Genética Lab S.A.C.”, Chiclayo, enero 2022 — agosto 2024.

Infeccion por VPH Total
Grupos etarios
Positivo Negativo
n % n % n %

15a24 3 2.0 7 4.7 10 6.8
25234 17 11.5 30 20.3 47 31.8
35a44 20 13.5 22 14.9 42 28.4
45 a 59 17 11.5 24 16.2 41 27.7
60 a 74 5 3.4 2 1.4 7 4.7
75a89 1 0.7 0 0.0 1 0.7
Total 63 42.6 85 57.4 148 100

p-value = 0.3466 (Fisher’s Exact Test).

Anexo 7

Frecuencia de infeccion por VPH segln resultados del Papanicolaou (PAP) en las pacientes

atendidas en el laboratorio “Genética Lab S.A.C.”, Chiclayo, enero 2022 — agosto 2024.

Infeccion por VPH Total
PAP
Positivo Negativo
n % n % n %
Normal 62 41.9 85 57.4 147 99.3
Anormal 1 0.7 0 0.0 1 0.7
Total 63 42.6 85 57.4 148 100

p-value = 0.4257 (Fisher’s Exact Test).
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Anexo 8

Frecuencia de infeccion por VPH segln tipo de colpocervicitis en las pacientes atendidas en
el laboratorio “Genética Lab S.A.C.”, Chiclayo, enero 2022 — agosto 2024.

Infeccion por VPH

Tipo de colpocervicitis Positivo Negativo Total
n % n % n %

Colpocervicitis leve 20 13.7 31 212 51 34.9
Colpocervicitis leve hipoestrogénica 12 8.2 17 116 29 19.9
Colpocervicitis leve a moderada 0 0.0 2 1.4 2 1.4
Colpocervicitis moderada 24 16.4 29 199 53 36.3
Colpocervicitis moderada hipoestrogénica 6 4.1 4 2.7 10 6.8
Colpocervicitis severa 0 0.0 1 0.7 1 0.7
Total 62 42.5 84 575 146 100

p-value = 0.6738 (Fisher’s Exact Test).

Anexo 9

Frecuencia de genotipos de VPH segun grupo etario en las pacientes atendidas en el
laboratorio “Genética Lab S.A.C.”, Chiclayo, enero 2022 — agosto 2024.

Grupos Genotipos de VPH Total
etarios 16 18 31 33 35 39 45 51 52 53 56 58 59 66 68

15a24 0 o 1 o 1 0 O 1 O 1 1 o0 O0 1 O 6
25a 34 4 3 3 8 0 O O 2 3 2 3 1 1 1 1 32
35a44 5 1 0 3 3 3 0O 2 4 6 3 2 1 1 3 37
45a59 5 0 0 6 1 1 1 6 3 7 0 0 2 3 O 35
60a 74 3 o o 3 o O o0 o0 1 2 0 O 0 o0 o0 9
75a89 0 1 0 0 o O O O o 1 0o o0 0 1 o0 3
Total 7 5 4 20 5 4 1 11 11 19 7 3 4 7 4 122

p-value = 0.2538 (Fisher’s Exact Test)
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Anexo 10

Frecuencia de genotipos de VPH segun resultados de PAP en las pacientes atendidas en el laboratorio “Genética Lab S.A.C.”, Chiclayo,

enero 2022 — agosto 2024.

PAP Genotipos de VPH Total
16 18 31 38 3H 39 45 51 52 53 56 58 59 66 68

Normal 17 5 4 20 5 4 1 10 10 18 7 3 4 7 4 119

Anormal 0 0 0 0 0 0 0 1 1 1 0 0 0 0 0 3

Total 17 5 4 24 5 4 1 11 11 19 7 3 4 7 4 122

p-value = 0.7917 (Fisher’s Exact Test).

Anexo 11

Frecuencia de genotipos de VPH segun tipo de colpocervicitis en las pacientes atendidas en el laboratorio “Genética Lab S.A.C.”, Chiclayo,

enero 2022 — agosto 2024.

Genotipos de VPH Total
Tipo de colpocervicitis 16 18 31 33 35 39 45 51 52 53 56 58 59 66 68
Leve 4 1 0 7 1 2 0 1 2 3 4 3 1 2 1 32
Leve hipoestrogénica 4 1 0 5 1 0 0 3 3 6 0 0 0 1 2 26
Moderada 3 4 5 3 1 0 4 8 3 0 2 3 1 50
Moderada hipoestrogénica 1 0 0 3 0 1 1 1 1 1 0 0 1 1 0 11
Total 17 5 4 20 5 4 1 10 10 18 7 3 4 7 4 119

p-value = 0.7026 (Fisher’s Exact Test). Este analisis incluyé un total de 119 genotipos, excluyéndose tres correspondientes a una paciente con

PAP anormal, al no corresponder con ninguna categoria de colpocervicitis.
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Anexo 12

Frecuencia de tipos de infeccion por VPH segln grupo etario en las pacientes atendidas en el
laboratorio “Genética Lab S.A.C.”, Chiclayo, enero 2022 — agosto 2024.

Grupo etario Tipo de infeccion Total
Unica Multiple
n % n % n %

15a24 1 1.6 2 3.2 3 4.8
25234 7 11.1 10 15.9 17 27.0
35a44 8 12.7 12 19.0 20 31.7
45 a 59 6 9.5 11 17.5 17 27.0
60 a 74 2 3.2 3 4.8 5 7.9
75a89 0 0.0 1 1.6 1 1.6
Total 24 38.1 39 61.9 63 100

p-value = 1 (Fisher’s Exact Test).

Anexo 13

Frecuencia de tipos de infeccion por VPH segln resultados de PAP en las pacientes atendidas

en el laboratorio “Genética Lab S.A.C.”, Chiclayo, enero 2022 — agosto 2024.

Tipo de infeccion Total
PAP
Unica Multiple
n % n % n %
Normal 24 38.1 38 60.3 62 98.4
Anormal 0 0.0 1 1.6 1 1.6
Total 24 38.1 39 61.9 63 100

p-value = 1 (Fisher’s Exact Test).
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Anexo 14

Frecuencia de tipos de infeccion por VPH segun tipo de colpocervicitis en las pacientes

atendidas en el laboratorio “Genética Lab S.A.C.”, Chiclayo, enero 2022 — agosto 2024.

Total
Tipo de colpocervicitis Tipo de infeccion
Unica Multiple
n % n % n %

Leve 10 16.1 10 16.1 20 32.3
Leve hipoestrogénica 3 4.8 9 14.5 12 19.4
Moderada 8 12.9 16 25.8 24 38.7
Moderada hipoestrogénica 3 4.8 3 4.8 6 9.7
Total 24 38.7 38 61.3 62 100

p-value = 0.4542 (Fisher’s Exact Test). El analisis se realizé sobre un total de 62 casos, tras
excluir a una paciente con resultado de Papanicolaou grado I11, al no corresponder a ninguna

categoria de colpocervicitis.
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