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TABLA DE SIGLAS Y ABREVIATURAS 

FIDIC: Fundación Instituto de Inmunología de Colombia 

CCU: cáncer de cuello uterino 

VPH: virus del papiloma humano 

WHO: de la sigla en inglés World Health Organization 

VPH-AR: virus del papiloma humano de alto riesgo 

VPH-BR: virus del papiloma humano de bajo riesgo 

ADN: ácido desoxirribonucleico 

VIH: virus de la inmunodeficiencia humana 

Pap: test de papanicolaou 

PCR: de la sigla en inglés: polymerase chain reaction 

ASC-US: células escamosas atípicas de significado indeterminado 

L-SIL: lesión intraepitelial escamosa de bajo grado 

H-SIL: lesión intraepitelial escamosa de alto grado 

ORF: de la sigla en inglés: open reading frames 

ARN: ácido ribonucleico 

ARNm: ácido ribonucleico mensajero 

E: del inglés early 

L: del inglés late 

LCR: de la sigla en inglés: long control region 

EGFR: de la sigla en inglés: epidermal growth factor receptor 

pRB: proteína del retinoblastoma 

CDK: quinasas dependientes de ciclinas 

VLP: de la sigla en inglés: virus-like particles 

pH: Peso del hidrógeno 

PVs: papilomavirus 

ELISA: de la sigla en inglés: enzyme-linked immunosorbent assay 



SCCA: de la sigla en inglés: squamous cell carcinoma antigen 

CEA: de la sigla en inglés: carcinoembryonic antigen. 

HC II: Hybrid Capture II 

SFP10-LIPA: de la sigla en inglés: SFP10-based system on a line probe assay 

Af: africana 

Eu: europea 

As: asiática 

AA: asiática-americana 

NA: norteamericana 

AsAi: asiática–amerindia 

HLA: de la sigla en inglés: human leukocyte antigen 

ORs: de la sigla en inglés: odds ratios 

SGSSS: sistema general de seguridad social en salud 

PBS: de la sigla en inglés: phosphate buffered saline 

BSA: de la sigla en inglés: bovine serum albumin 

Tris–HCl: de la sigla en inglés: TRIS hydrochloride 

MgCl2 de la sigla en inglés: magnesium chloride 

dNTP: de la sigla en inglés: Deoxyribonucleotide triphosphate 

IC: intervalos de confianza 

CIOMS: Consejo de Organizaciones Internacionales de las Ciencias Médicas 

OMS: Organización Mundial de la Salud 

DS: desviación estándar 

DIU: dispositivo intrauterino 

Valor de p: Valor de probabilidad 

GRE: de la sigla en inglés: glucocorticoid-responsive elements 

 


