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Resumen

Introduccién: Recientes estudios de asociacion de genoma completo (genome-wide association studies
GWAYS) han identificado varios polimorfismos de nucledtido tnico (single nucleotide polymorphisms SNPs)
asociados con la enfermedad coronaria. Algunas de estas variantes genéticas no se asocian con factores de
riesgo cardiovascular clasicosy el mecanismo por el cual se producen estas asociaciones no ha sido
identificado.

Objetivos. Determinar si estas variantes genéticas estan rel acionadas con la aterosclerosis subclinicay
realizar unarevision actualizaday un metandlisis de los estudios previos que han analizado esta asociacion.

M étodos: Estudio transversal anidado en el seguimiento de la cohorte REGICOR. Mediciones de
aterosclerosis subclinica através del grosor de la intima media carotidea (GIMc), rigidez carotidea e indice
tobillo-brazo (ITB) con métodos estandarizados. Se analizaron nueve variantes genéticas asociadas con
enfermedad coronaria pero no con factores de riesgo cardiovascular clasico y se evalud su asociacion con la
aterosclerosis subclinica de formaindividua y através de un score de riesgo genético. Se realiz6 unarevision
sistematicay metanalisis.

Resultados: El estudio incluyd 2.667 individuos con informacion genéticay al menos una medicion
aterosclerdtica subclinica. Ni las variantes genéticas sel eccionadas ni €l score de riesgo genético se asociaron
significativamente con GIMc, rigidez carotideao I TB. En el metandlisis, el nimero de participantes oscil6
entre 6.676 (rs17465637, rs10455872) a 32.056 (rs1333049). El rs6725887 resulto inversamente asociado
con el GIMcy € rs1746048 directamente asociado.

Conclusiones: Los mecanismos que explican la asociacion entre las variantes genéticas relacionadas con la
enfermedad coronaria pero no con los factores de riesgo cardiovascular clésicos, no parecen estar
relacionados con la progresion de la aterosclerosis subclinica medida por GIMc, rigidez carotideao I TB.



