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TIPO 2 CON LA EXPRESION GENICA EN EL TEJDO ADIPOSO SUBCUTANEO
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Resumen

Introduccion: La expresion génicaregulalos procesos celulares, su alteracion anivel de expresion génicaen
el metabolismo lipidico, ritmo circadiano y biomarcadores inflamatorios pueden asociarse con €l riesgo de
diabetes y a complicaciones metabdlicas.

Objetivos: Estudiar la asociacién entre los cambios de expresion de genes rel acionados con €l metabolismo
lipidico, ritmos circadianos e inflamacion en €l tgjido adiposo subcutaneo con la concentracion de HBA 1c,
asi como con la posesion de diabetes de tipo 2 (DM?2).

Material y métodos: Se analizo |a expresion genica en de tejido adiposo subcutaneo de 47 mujeres (21-54
kg/m?) con'y sin DM2 segtin criterios de la ADA 2010, obtenidas mediante puncién aspiracion aguja fina
(PAAF). Las muestras fueron inmediatamente congeladas y almacenadas a - 80 °C. Los genes estudiados
fueron del ritmo circadiano (CLOCK, BMAL1, CRY 1y PER?2), del metabolismo de los lipidos (CEBPB,
ANGTL4, INSIGL, PPARGL, PPARG2, SREBP1, SREBP2, CDKN1c, CDKN2c, PGClay PGC1b) y de
inflamacion (TWEAKR y TWEAK), cuya expresion se determiné mediante RT-PCR en tiempo real. Se
obtuvo sangre antes de la PAAF y tras de 12 horas de ayuno analizandose la concentracion de HBA1c en
plasma.

Resultados: Encontramos que los niveles de HBA1c tenian una correlacion significativa negativa (r = -0,387,
p = 0,024) con la expresion génica de CDKNZ2c y positiva con la expresion de CRY 1 (r = 0,458, p = 0,006).
L a diabetes se asociaba significativamente con la expresion génicade PPARG1 =-0,49, p 0,00, BGLAPr = -
0,30, p 0,03, CDKN1lar = 0,53, p 0,00, CDKN2cr =-0,40, p 0,00, PGClar = -0,37, p 0,01, PGC1br = 0,35,
p 0,01, TWEAKR = 0,31, p 0,04, y CRY r = 0,42, p 0,00.

Conclusiones: La expresion de genes del ritmo circadiano, metabolismo lipidico y perfil inflamatorio en el
tejido adiposo se correlaciona con el riesgo de DM y control metabdlico, destacando los genes CDKN2c
(metabolismo lipidico) y CYRL1 (ritmo circadiano) por su asociacion con los nivelesde HBA1cy DM2.
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