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ASOCIACIÓN DE GENOTIPOS DEL 
POLIMORFISMO rs12107982 (C>A) 
DEL PROMOTOR DEL RECEPTOR II 
DEL TGF-BETA CON PARÁMETROS 
LIPÍDICOS EN PACIENTES DE SAN LUIS
Pignataro V.A.1, A. Orozco Reina1, R.E. Brovarone2, 
M.C. Della Vedova1, S.E. Siewert1, M.E. Vasquez 
Gomez1. 1Facultad Química, Bioquímica y Farmacia, 
Universidad Nacional de San Luis, San Luis, Argentina. 
2Hospital San Luis, San Luis, Argentina. 
veropign@yahoo.com.ar 

La dislipidemia es uno de los factores de riesgo de la 
cardiopatía isquémica. Un paciente es considerado 
dislipidémico si presenta al menos uno de los 
siguientes criterios: nivel plasmático de colesterol 
total (CT), colesterol LDL o triglicéridos (TG) elevado; 
o nivel de colesterol HDL disminuido. En este 
trabajo estudiamos la asociación del polimorfismo 
rs12107982 (C>A) del promotor de TGFBRII con 
diversos parámetros lipídicos en pacientes de San 
Luis, Argentina. La población consistió en 107 
voluntarios (68 dislipidémicos, 39 controles) cuyo 
genotipo fue determinado por medio de la técnica 
Tetra-primer ARMS-PCR desarrollada previamente 
en nuestro laboratorio. Se observó una asociación 
con mayores niveles de CT a nivel poblacional del 
genotipo AA, frente a los genotipos CA-CC (AA=201,14 
mg/dl; CA-CC=183,04 mg/dl; p=0,03). Esta asociación 
se mantuvo en pacientes dislipidémicos y sin diabetes 
tipo 2 (T2D) (AA=218,26 mg/dl; CA-CC=170,47 mg/dl; 
p=0,01), pero no controles (p>0,05). Los niveles de TG 
también mostraron una asociación con el genotipo AA 
en pacientes dislipidémicos sin T2D (AA=201,95 mg/
dl; CA-CC=123,78 mg/dl; p=0,02). Un análisis de cada 
criterio de dislipidemia por separado mostró al alelo 
C en relación al A como un protector ante niveles de 
CT elevados (≥240 mg/dl) (OR=0,20; CI 95%: 0,05-
0,86; p=0,02), y de una relación CT/cHDL mayor 
al límite considerado de riesgo (≥4,5) (OR=0,34; 
CI 95%: 0,13-0,91; p=0,03). Concluimos que la 
presencia de al menos un alelo C en el polimorfismo 
rs12107982 tendría un efecto protector discreto sobre 
la enfermedad cardiovascular.

DIVERSIDAD DE LA POBLACIÓN 
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La población bonaerense está mayoritariamente 
conformada por individuos de ancestría europea 
y nativa americana, a lo que se suma un reciente 
movimiento migratorio desde otros países, 
produciendo un cambio gradual en su composición 
genética. El cromosoma X humano posee una extensa 
región no recombinante con el Y que presenta un 
amplio espectro de polimorfismos. Con el objetivo 
de relacionar los eventos demográficos con el 
componente genético, se analizaron 10 SNPs, 5 Indels 
y 7 inserciones Alu de cromosoma X en 70 individuos 
bonaerenses, mediante PCR y electroforesis en geles 
de 2% agarosa. Se calcularon frecuencias y ajuste al 
equilibrio de Hardy-Weinberg (eHW) y se compararon 
los resultados con datos previos de las poblaciones de 
Resistencia, Corrientes, Posadas y Viedma mediante 
FST. Salvo 2 inserciones Alu y 1 SNP, los marcadores 
se ajustaron al eHW, mientras que 4 inserciones Alu 
resultaron monomórficas. Los valores de FST fueron 
significativos para SNPs e indels de los bonaerenses 
(p<0,05) frente a los datos de Resistencia, Corrientes 
y Posadas, pero no con Viedma. La falta de diferencias 
con los datos de Viedma podría deberse a cierta 
semejanza cultural y político-económica, junto con 
las migraciones hacia Viedma por cuestiones laborales 
y con destino a Buenos Aires por estudio. Por otra 
parte, las poblaciones de las ciudades capitales del 
noreste podrían presentar mayor componente nativo 
americano, generando la diferenciación hallada. 
Estos resultados permiten comprender los procesos 
de cambio que inciden en la composición genética de 
la población argentina actual.
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