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Resumen

Introducción y objetivos: El trasplante cardiaco (TxC) es una alternativa eficaz para pacientes con
insuficiencia cardiaca avanzada. Sin embargo, el rechazo mediado por anticuerpos (RMA) es uno de los
principales problemas tras el TxC. Una de las vías implicadas en la fisiopatología del RMA es través de los
receptores para el fragmento Fc de la IgG (FC?R), que están implicados en la activación de las células
efectoras de la inmunidad innata, presentación de antígenos, maduración de las células dendríticas y la
regulación de las células B productoras de anticuerpos. Por lo tanto, el objetivo de este estudio fue analizar la
asociación entre la presencia de variantes en los receptores de Fc y el RMA.

Métodos: Se analizaron, mediante secuenciación masiva, las variantes genéticas en 5 genes que codifican
para la región Fc-gamma de los receptores de IgG (FCGR1A, FCGR2A, FCGR2B, FCGR3A y FCGR3B) en
46 receptores con TxC, 23 sin RMA (controles) y 23 con RMA, y en 28 donantes, 14 donantes de pacientes
con RMA y 14 donantes de pacientes sin RMA.

Resultados: Se identificaron 3 polimorfismos (SNPs) [p.Gln63Trp y p.Pro215 en el gen FCGR2A y
p.Leu102His/Arg en el gen FCGR3A], significativamente más frecuentes en el RMA. Además, el análisis de
haplotipo de los 2 SNPs en el gen FCGR2A muestra una asociación significativa entre el haplotipo TGG y el
RMA en pacientes con TxC.

Conclusiones: La presencia de polimorfismos en genes relacionados con FC?R, pueden tener un importante
papel en el desarrollo del RMA.


