
Posters S5. Human Proteomics and Biomarkers

133

P. 64

APROXIMACION PROTEOMICA AL SINDROME 
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Introducción: El síndrome de apneas-hipopneas del sueño (SAHS) se caracteriza 
por frecuentes episodios de obstrucción de la vía aérea superior con episodios de 
hipoxemia-reoxigenación que pudieran conllevar modificaciones en las proteínas 
séricas.

Objetivo: Determinar si la expresión de las proteínas séricas en pacientes con SAHS 
difiere significativamente del grupo control.

Pacientes y método: Estudio prospectivo con muestreo consecutivo; incluyendo 
36 pacientes (40 ±6.1 años, 30 hombres y 6 mujeres, IMC 31 ±5.9) de la Unidad de 
Trastornos Respiratorios del Sueño (HU. Reina Sofía, Córdoba). Se valoraron: historia 
clínica, examen físico, estudio analítico y radiológico, saturación periférica de oxígeno y 
polisomnografía diagnóstica de noche completa. Se consideró el diagnostico de SAHS a 
los sujetos con un índice de apneas-hipopneas (IAH) ≥10 en la polisomnografía incluyendo 
en el grupo control aquellos con IAH <5. En función del IAH, los pacientes fueron 
clasificados como SAHS leve (10≤ IAH <15), moderado (15≤ IAH <30), y grave (30≤ 
IAH). Previo consentimiento informado, se extrajo sangre con tubos Vacutainer® SST, 
almacenando las muestras séricas a –86 ºC. Por triplicado se realizaron geles 2D PAGE 
(18cm, pH 3-10) de los 4 grupos clínicos (leve, moderado, grave y control) seguida de 
una aproximación proteómica cuantitativa con iTRAQ™ de 4 canales. La 2-DE resolvió 
unas 1400 manchas, encontrándose diferencias significativas en la expresión de 37 de 
ellas entre los 4 grupos clínicos, habiéndose logrado por iTRAQ™ la identificación y 
cuantificación relativa de 121 proteínas, 29 de ellas con significación estadística.

Conclusiones: La 2-DE revela diferencias significativas de expresión proteica sérica 
en los pacientes con SAHS. Por iTRAQ™ se han identificado proteínas varias séricas 
que pueden ayudar en el diagnóstico, la valoración de la gravedad y el conocimiento de 
la fisiopatología del SAHS.

Estudio financiado por la Fundación Respira.

brought to you by COREView metadata, citation and similar papers at core.ac.uk

provided by Repositorio Institucional de la Universidad de Córdoba

https://core.ac.uk/display/60888118?utm_source=pdf&utm_medium=banner&utm_campaign=pdf-decoration-v1



