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Resumen
Introducción: La metilación del ácido desoxirribonucleico (ADN) es una rama de la
epigenética que puede ser útil para la identificación, incluso precoz, del cáncer de
pulmón. El objetivo del estudio fue evaluar la sensibilidad, especificidad y rendimiento
diagnóstico de un panel de metilación formado por los genes APC (adenomatous polyposis
coli), DAPK (death associated protein kinase) y RASSF1A (Ras association domain familiy
1A) asociado a la citologı́a habitual en broncoaspirados (BAS) de pacientes con sospecha de
cáncer de pulmón.
Material y métodos: Se seleccionaron 39 BAS, 24 positivos y 15 negativos, para cáncer de
pulmón de diferentes tipos y estadios. Las citosinas de las muestras se transformaron en
uracilos con bisulfito sódico, se efectuó una doble reacción en cadena de la polimerasa
(PCR) (bisulfite conversion specific-methylation specific PCR) y se identificó el estado de
metilación mediante electroforesis.
Resultados: APC resultó metilado en 2 de los 24 tumores pulmonares (8%), DAPK en 0 de
24 (0%) y RASSF1A en 9 de 23 (39%). La sensibilidad total del panel fue del 37,5% (9 de 24).
No se detectó metilación en ninguna de las muestras libres de cáncer de pulmón (0 de 15),
por lo que la especificidad fue del 100%. Además, el panel detectó metilación en una de las
7 muestras de cáncer primario de pulmón, cuya prueba citológica habı́a sido negativa (14%)
y en 3 de las 5 muestras con cáncer de pulmón con citologı́as meramente sospechosas
(60%). Su contribución al diagnóstico correcto ante pruebas citológicas sospechosas o
discordantes con el diagnóstico final fue del 33% (4 de 12).
Conclusiones: La metilación del ADN puede ser un arma útil en el diagnóstico del cáncer
de pulmón. Hasta el momento, la sensibilidad en el panel escogido depende
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