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ocupa el quinto lugar en incidencia y mortalidad en el i

Gastritis no atrofica

mundo. El diagndstico se realiza mediante un conjunto
de pruebas, como la endoscopia para obtener imagenes
y biopsias de tejido, los resultados patoldogicos pueden
determinar etapas precancerosas o cancer. La creciente
Adenocarcinoma

tasa de incidencia-CG muestra que existe la necesidad

de desarrollar nuevos métodos que detecten,

monitoreen y pronostiqguen a esta neoplasia. Por otro
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