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Introducción

Cáncer cervical (CESC)
Cáncer cabeza y cuello 
(HNSCC)
Cáncer de hígado (LIHC)

HBV

HCV

HPV
Infección viral crónica 

Transformación viral = 
cambios celulares

Modificaciones DNA

Expres. Genes 
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Objetivo

• No se sabe si expresión de
GLS1/GLS2 varía con el 8po
de infección viral y si
influyen con el pronós'co
de la enfermedad.

• En este estudio indagamos si la
expresión génica de GLS1/2 y el estado
de infección (infectado o no infectado)
de los pacientes con cáncer están
asociados al pronós'co de la
enfermedad. à Genomas de tejidos
cancerosos TCGA.



Metodología

Descarga de base de datos de 
CESC, HNSCC, LIHC en Xena

Correlacionamos el 
perfil genómico con el 

fenotipo aplicando:
Chi2

ANOVA de una via
T de Welch

Evaluamos el pronóstico
de la enfermedad en
días con un Kaplan 

Meier plot

1. Construcción de la base de 
datos de la población

2. Análisis de expresión génica y 
nº de copias de GLS1/GLS2 en 
cohortes CESC, HNSCC y LIHC de 
TCGA 3. Análisis de sobrevida



Resultados
Cambio de expresión génica y la alteración del número de copias de GLS1 y GLS2 en sujetos con cáncer de hígado, cérvix y 
cabeza y cuello.

Welch’s t-test
p = 1.634e-22 (t 
= -12.90)

sano
2.23 
(n=44)

tumor
3 (n=274)

Welch’s t-test
p = 4.263e-23 (t 
= -11.25)

Welch’s t-test
p = 5.258e-18 (t 
= -10.18)

sano
1.07 
(n=50)

sano
2.36 
(n=50)

tumor
2.07 
(n=189)

tumor
0.368 
(n=189)



Relación entre la expresión de GLS1/GLS2 o alteración del número de copias y variables fenoHpicas.

ANOVA de una 
vía
p = 0.03516 (f= 
3.412)

ANOVA de una 
vía
p = 3.331e-16 (f 
= 28.17)

ANOVA de una 
vía
p = 7.262e-12 (f 
= 19.96)

HPV- tumor
0.0844  (n=9)

HPV- sano
0.0755  (n=3)

HPV+ tumor
0.303  
(n=169)

HPV- sano
0.224 (n=38)

HPV+ sano
0.308 (n=6)

HPV- tumor
0.0767  
(n=219) HPV+ tumor

0.389 (n=55)

HPV- tumor

3.04 (n=219)

HPV+ tumor
2.87  (n=55)

HPV- sano
2.31 (n=6)

HPV+ sano
2.23 (n=6)



Influencia de la expresión génica de GLS1/GLS2  con el pronósKco de la enfermedad. 



Conclusiones

Expresión de GLS1/2 varía en función de la infección viral, en pacientes 
con cáncer, influyendo en la sobrevida global en CESC.  
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