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Introducción 

La diabetes mellitus es una de las enfermedades crónicas y 

sistémicas más frecuentes además de uno de los problemas de 

salud más graves del siglo XXI,1 desencadenada en gran medida 

por factores ambientales, sin embargo, la susceptibilidad a 

padecer diabetes mellitus tipo 2 (DM2) está altamente 

condicionada por los genes, la forma común de diabetes es 

poligénica2 y los polimorfismos de un solo nucleótido (SNP) son 

de gran utilidad para realizar correlaciones con enfermedades o 

fenotipos. Uno de los genes con gran cantidad de estudios de 

asociación con esta enfermedad es el factor de transcripción 7- L2 

(TCF7L2) que suprime la expresión génica, se sugiere que la 

asociación con la DM2 puede ser el resultado de una regulación 

alterada de la expresión génica del proglucagón en las células 

enteroendocrinas a través de la vía de señalización de Wnt.3 El 

objetivo es analizar la influencia del polimorfismo rs12255372 de 

TCF7L2 en la susceptibilidad de desarrollar DM2 y en el 

desequilibrio de los parámetros bioquímicos y antropométricos. 

Metodología 

Se evaluaron 200 casos y 161 controles procedentes del estado de 

Tamaulipas donde se tomaron muestras de glucosa, colesterol, 

HDL, LDL, VLDL, triglicéridos y hemoglobina glicosilada, los 

cuales se analizaron en un equipo Autokem II. También se tomó 

la talla, peso, presión sistólica, presión diastólica. La 

genotipificación de los individuos se realizó en un termociclador 

StepOnePlus. Se utilizó master mix GTP, sondas Taqman 20x y 

agua libre de nucleasas. 

 

Resultados y discusión 

Cálculo realizado en la página https://ihg.gsf.de/cgi-bin/hw/hwa2.pl 

 

  No se asoció a DM2 pero si se encontraron valores significativos 

al analizar los niveles de colesterol, triglicéridos, LDL, VLD y 

presión sistólica. 

En algunas poblaciones el alelo T ha sido identificado como de 

riesgo. 

 

Frecuencias genotípicas de rs12255372 en diferentes 

poblaciones en estudios de asociación a DM2  

 

La expresión de las isoformas cortas TF7L2 es prevalente en 

pacientes con DM2, el empalme alternativo de TCF7L2 en el 

tejido adiposo, que carece de exón 12, 13 y 13a, se asoció a un 

aumento de ácidos grasos libres y una acción de insulina alterada 

en el tejido adiposo.4 

TCF7L2 está expresado de manera significativa en tejidos vitales 

para la homeostasis de glucosa, incluida la grasa visceral y 

subcutánea. Se ha observado que su expresión está regulada 

negativamente en personas con obesidad que desarrollan DM2 5 

Además, la inactivación del gen TCF7L2 mediante la 

eliminación del dominio de unión al ADN en adipocitos maduros 

conduce a la intolerancia a la glucosa hepática. El fenotipo 

asociado a esta condición es mayor masa en tejido adiposo.6 

Conclusiones 
El polimorfismo rs12255372 no mostro tener asociación con DM2 

en la población analizada, sin embargo, se encontró asociado a las 

variables de colesterol (LDL y VLDL) además de presión sistólica 

en todos los modelos de herencia con una significancia de p<0.05. 
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FRECUENCIA ALÉLICA Y GENOTIPICA 

Alelo  Controles  

n=161  

Casos  

n=200  

  OR (IC 95%)  Valor p  

G  0.67 0.72 Referencia   

T 0.33  0.28  OR=0.78 (0.57-1.07)  0.12 

G/G  75  109  Referencia   

G/T  65 70 OR=0.74 (0.47-1.16)  0.19  

T/T  21 21 OR=0.69 (0.35-1.35)  0.27 

POBLACIÓN/
ETNIA 

FRECUENCIAS (%) 
RESULTADO 

GG GT TT 

CAMERONI  66.96 5.21 27.82 ASOCIACION  

IRANI 45.17 41.08 14.03 ASOCIACION  

ARABE 40.66 46.08 13.24 NO 

ASOCIACION  

https://ihg.gsf.de/cgi-bin/hw/hwa2.pl

