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Conexidn cardio?renal: anadlisis proteomico DIA?PASEF en
estenosis adrtica y enfermedad renal cronica

Laura Mourifio Alvarez(1), Inés Perales Sanchez(1), Angela Peralbo Molina(2), Teresa Tejerina(3), Luis Fernando Lépez
Almoddvar(4), Luis Rodriguez Padial(5), Eduardo Chicano Géalvez(2) y M2 Eugenia Gonzalez Barderas(1) de (1)Fisiopatologia
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Introduccién: La estenosis aértica (EA) y la enfermedad renal crénica (ERC) son patologias progresivas asociadas a
una alta morbilidad y mortalidad. La ERC acelera la progresién de la EA y cuando ambas coexisten empeora
significativamente el prondstico clinico. Por lo tanto, establecer un perfil molecular precoz que caracterice a los
pacientes con ERC podria servir como punto de partida para predecir la aparicién subclinica y monitorizar la

progresién tanto de la EA como de la ERC.

Métodos: Se realizé un estudio de protedmica diferencial de plasma utilizando la tecnologia DIA-PASEF, que utiliza
la separacién por movilidad iénica (TIMS) para mejorar la sensibilidad en experimentos protedmicos. Se analizaron
muestras de plasma de dos grupos de estudio diferentes: i) pacientes con EA sin ERC y ii) pacientes con EA'y ERC.
Los datos se procesaron mediante el programa informéatico Spectronaut® (Biognosys) y las proteinas identificadas
se analizaron con Metascape, una herramienta online para la anotacién funcional que permite analizar e interpretar
los resultados proteémicos de forma mas exhaustiva. Tras el andlisis bioinformatico, se seleccionaron las proteinas

candidatas para su verificacion mediante inmunodeteccién en una cohorte independiente.

Resultados: El estudio de proteémica diferencial nos permitié identificar un total de 321 proteinas en plasma crudo,
de las cuales 16 mostraron diferencias de expresién entre pacientes con EA y pacientes con EA y ERC. Tras el
analisis funcional, se verificaron 2 candidatos relacionados con la respuesta inflamatoria en una cohorte

independiente, destacando su potencial como biomarcadores de ERC en pacientes con EA.

Conclusiones: Estos hallazgos revelan la existencia de diferentes perfiles proteémicos en pacientes con EA, con y
sin ERC, sefialando a la inflamacién como un proceso clave en esta comorbilidad.

Nuestros resultados sientan las bases para enfoques de medicina personalizada que consideren no solo el
diagnéstico de la EA sino también la presencia concomitante de ERC, con el propdsito de lograr un manejo mas

eficaz de los pacientes.



