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Resumen

Objetivos: La apnea obstructiva del sueño (AOS) es el trastorno del sueño más frecuente en pacientes con
enfermedad de Alzheimer (EA). La hipoxia intermitente causada por AOS puede participar en la patogénesis
de la EA incrementando el daño oxidativo y la inflamación. Nuestro objetivo fue identificar genes
inflamatorios y redox con expresión diferencial en sangre de pacientes con EA y AOS grave versus aquellos
con AOS no grave.

Material y métodos: Incluimos 40 pacientes con EA diagnosticados mediante manifestaciones clínicas y
niveles de biomarcadores en líquido cefalorraquídeo. La AOS grave o no grave (índice de apnea-hipoapnea
mayor o igual a 30 eventos/hora e inferior a 30 eventos/hora, respectivamente) se diagnosticó con
polisomnografía nocturna (PSG). Los niveles de expresión de 136 genes inflamatorios y 84 genes
relacionados con el metabolismo redox fueron evaluados en sangre mediante transcriptómica dirigida.

Resultados: Tres genes inflamatorios y seis genes redox estaban regulados positivamente en la sangre de
pacientes con EA y AOS grave. Tres de ellos correlacionaron con los parámetros de la PSG. No se encontró
ninguna asociación entre los genes desregulados y los niveles de biomarcadores de EA. Un análisis de
enriquecimiento de vías mostró un gran enriquecimiento de la vía de sinapsis serotoninérgica en los pacientes
con EA y AOS grave.

Conclusión: Encontramos una regulación positiva de nueve genes involucrados en la inflamación mediada
por NF-kB y el metabolismo redox en la sangre de pacientes con EA leve y AOS grave. Por tanto, AOS
puede empeorar la inflamación y el daño oxidativo ya presentes en los pacientes con EA.
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