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Hacia un completo entendimiento de la fisiopatologia del
sindrome coronario agudo mediante la combinacion de
estudios proteémicos y metabolémicos
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El sindrome coronario agudo (SCA) es una de las enfermedades
cardiovasculares mas importantes en todo el mundo. A pesar de ello, las
estrategias de diagnédstico y tratamiento todavia sufren de limitaciones
significativas evidenciando la necesidad de nuevos enfoques tedricos y el
empleo de nuevas técnicas para su estudio. La combinacion de la
metabolomica y la protedmica supone un paso adelante en el estudio del
SCA y constituye una valiosa herramienta para comprender los
mecanismos a través de los cuales se desarrolla la enfermedad permitiendo
ademas, ampliar el espectro de potenciales biomarcadores y dianas
terapéuticas.

Muestras de plasma de 20 pacientes con SCA sin elevacion del
segmento ST (SCASEST) y 20 controles sanos fueron recogidas en el
Servicio de Cardiologia del Hospital Virgen de la Salud. Previo al analisis
protebmico mediante 2D-DIGE (n=7), las muestras de plasma se
deplecionaron utilizando una columna MARS Hu-14 (Agilent Technologies).
Al mismo tiempo, la cromatografia de gases unida a espectrometria de
masas (GC-MS) fue la plataforma de eleccion para el estudio
metaboloémico. Para la identificacion de los diferentes metabolitos se
empled la biblioteca de espectros de masas NIST 08.

El analisis de componentes principales (PCA) proporcion6é una clara
separacion entre los dos grupos por ambas técnicas. En el estudio
protedmico, se encontraron 47 proteinas diferencialmente expresadas en
los pacientes con SCASEST (13 aumentadas y 34 disminuidas). En el
estudio metabolémico, acidos grasos y amino metabolitos fueron los dos
grupos de metabolitos mas importantes para diferenciar ambos grupos.
Finalmente, se utilizaron las técnicas de monitorizacion de reaccion
seleccionada (SRM) y Western Blot para validar los resultados.

Actualmente estamos estudiando las vias bioquimicas en las que estas
proteinas y metabolitos estan implicados y esperamos dar un significado
real a los resultados para contribuir a descubrir su potencial aplicacion
clinica.
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