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Resumen

Introduccion: La enfermedad del higado graso no alcoholico (EHGNA), el trastorno hepatico mas
prevalente en los paises desarrollados, parece tener algunos vinculos moleculares con la
aterosclerosis (ATS); sin embargo, las vias moleculares que conectan ambas patologias permanecen
inexploradas hasta la fecha. La identificacion de factores comunes entre ambas patologias es de
gran interés para explorar nuevas estrategias pronosticas, diagnosticas y/o terapéuticas con objeto
de mejorar la calidad de vida de la poblacién afectada.

Métodos: Tras analizar los genes expresados diferencialmente (GEDs) para EHGNA y aterosclerosis
a partir de conjuntos de datos publicados en repositorios publicos, se identificaron aquellos comunes
en ambas patologias. Posteriormente, se realizé una red de interacciéon proteina-proteina (PPI)
basada en los DEGs comunes. Se identificaron médulos funcionales, se identificaron los genes
centrales (hubs) y se realiz6 un analisis de ontologia de genes asi como de vias de sefializaciéon
donde intervienen los DEG identificados en ambas patologias.

Resultados: El andlisis de DEGs en EHGNA y aterosclerosis mostro la existencia de 21 genes con
niveles similares de expresion en ambas patologias. Los DEG comunes con mayor puntuacion de
centralidad fueron ADAMTS1 y CEBPA, que parecian estar regulados a la baja y al alza en ambos
trastornos, respectivamente. Para el analisis de los mddulos funcionales, se identificaron dos
modulos, uno de ellos orientado a la modificacion postraduccional de proteinas, donde se
identificaron ADAMTS1 y ADAMTS4, y un segundo modulo relacionado principalmente con la
respuesta inmunitaria, donde se identifico CSF3.

Conclusiones: Las proteinas ADAMTS1, ADAMTS4, CEBPA y CSF3 podrian jugar un papel clave en
el eje EHGNA/Aterosclerosis, abriendo la puerta al disefio de nuevas herramientas prondsticas,
diagndsticas y/o terapéuticas.
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