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Resumen

Objetivos: Estudios recientes han mostrado una estrecha relacion entre la diabetes mellitus, la aterosclerosis y
la enfermedad renal crénica. Hoy en dia con el avance en las tecnologias y la gran cantidad de datos nuevos
gue aparecen, se hace necesario estudiar el papel de lafirmagenéticay las vias de sefializacion entre estas
patol ogias.

Material y métodos. Se empled la plataforma DisGeNET para el andlisis de enfermedades humanasy sus

genes, con el objeto de elegir lafirma genética comin parala diabetes mellitus, aterosclerosis y enfermedad
renal cronica. Para el andlisis de enriquecimiento de fenotipo clinico y rutas bioldgicas se utilizd € software
FunRich. Las redes de interaccion fueron estudiadas mediante el visualizador y analizador NetworkAnalyst.

Resultados: Lamineria de datos revel 6 que de 1.507 genes asociados a la diabetes mellitus, 663 genes tenian
relacién con las otras enfermedades de estudio, existiendo 153 genes comunes alas tres enfermedades. El
andlisis de enriquecimiento funcional mostro laimplicacion de los genes comunes en procesos vasculares
(13%), genitourinarios (17%), cardiovasculares (14%) o de rifion (11%). El andlisis de redes de interaccion
revel6 que los genes NFKB1, ESR1, TP53, EGR1, EGFR, VCAM1, HIF1A, HSPA4 y SIRT1, formaban
nodos solidos con importantes asociaciones. El analisis de meta-regresion mostré una asociacion moderada
de estos genes con | as tres enfermedades de estudio dando un considerable peso a esta firma genética comun.

Conclusiones: El enfoque que se aplico en este estudio sugiere unafirma genética comun con un fuerte
vinculo con la diabetes mellitus, aterosclerosis y enfermedad renal crénica. Los estudios futuros de
asociacion de genes se deberian centrar en larelacion de polimorfismos genéticos en multiples enfermedades
paralograr f&rmacos de accién coman.
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