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Resumen

Ladisplasia arritmogeénica del ventriculo derecho (DAVD) es una enfermedad caracterizada por la
sustitucién progresiva del miocardio por tejido fibroadiposo, conduciendo ala disrupcion de latransmision
eléctrica, arritmias malignas y en ocasiones muerte subita cardiaca. La DAV D es una enfermedad hereditaria
asociada mayoritariamente a mutaciones en genes desmosomal es, cuya prevalencia nunca ha sido descritaen
una poblacién espafiola. El estudio consta de una cohorte espafiola que ha sido clinicay genéticamente
caracterizada permitiéndonos determinar la prevalencia de los distintos genes asociados en poblacion
espanola, asi como establecer una correlacién genotipofenotipo. Una cohorte formada por 25 individuos no
afectados de DAV D, ha sido analizada genéticamente para todos |0s genes asociados a la enfermedad. Asi
pues, se han analizado 5 genes desmosomal es (placofilina-2, desmogleina-2, desmocolina-2, desmoplaguina
y placoglobina) ademas de otros genes asociados. L os resultados obtenidos muestran mutacion en 12 de 25
pacientes (48%) en alguno de |os genes previamente asociados a DAVD. 11 delos 12 en genes
desmosomales: 8 en placofilina (32%), 1 en desmoplaquina (4%) y 2 en desmogleina-2 (8%) y una unica
mutacion (4%) en & gen no desmosomal, €l factor de crecimiento transformante ?3. De las 12 mutaciones
identificadas en nuestra cohort, 4 no se habian descrito con anterioridad (33.33%). También se han recogido
las variaciones nucleotidicas descritas como polimorfismos (SNPs), presetando un total de 22 SNPs: 2
placofilina (9%), 8 desmoplaquina (36.36%), 5 desmogleina-2 (22.72%), 1 desmocolina-2 (%), 1 tgf?3
(4.54%), 4 en desmina (18.18%) y 1 en placoglobina (4.4%). Solo 7 de ellos (30.43%) son variaciones no
sinénimas. Las conclusiones del estudio apuntan a un origen genético de laDAVD en un porcentaje similar
al de otras series internacional es publicadas anteriormente. La mayoria de |os pacientes son portadores de
mutacién en genes desmosomales, principalmente en el gen de la placofilina. Sin embargo, no se ha podido
establecer una correlacion clara entre la severidad del fenotipo y e gen afectado. Nuestro estudio, de acuerdo
con otras publicaciones, considera el analisis genético como una herramienta Util para la confirmacion del
diagndstico de DAV D, asi como para un diagndstico precoz de la patologia.



