
ESCANEO GENÓMICO COMPLETO DEL PACIENTE CON DIABETES TIPO 2 
PARA LA BÚSQUEDA DE NUEVOS MARCADORES DE ASOCIACIÓN CON LA 

ENFERMEDAD 

 

FICHA TÉCNICA DE LA(S) BASE(S) 

1. Objetivo general del proyecto: Hacer un estudio de escaneo genómico completo para 
identificar loci genéticos de riesgo para DT2 en población mexicana y compararlos con 
datos obtenidos en otras poblaciones hispánicas. Para cumplir con esta meta es necesario 
genotipar una muestra de pacientes con DT2 (N=3,000) y controles (N=2,300), mediante la 
tecnología de “Affymetrix Axiom genome-wide microarray”, que permitirá un escaneo de 
alta densidad en todo el genoma. 

2. Propósito de la base. El propósito fue contar con la información antropométrica y 
bioquímica para realizar los estudios de asociación con los cambios de un solo nucleótido 
(SNPs). La base de datos se ha compartido en estudios de colaboración con investigadores 
de otros países, como aparece en la lista de publicaciones, para obtener mayor poder 
estadístico en la búsqueda de factores genético se susceptibilidad al desarrollo de 
diabetes tipo 2. En nuestro país también se compartió la información y el material 
genético para un estudio de diabetes tipo 2 que consistió en secuenciar genoma de casos 
y controles. Actualmente la base de datos se encuentra en la Unidad de Investigación en 
Bioquímica (UIMB), en el CMN Siglo XXI y desconozco su uso actual. 

3. Investigador principal a cargo. Adán Valladares Salgado, actualmente pensionado. 

4. Recolección de la base de datos. Aproximadamente el 95% de los individuos sanos, 
sin antecedentes de diabetes en sus padres, fueron donadores de sangre del banco central 
de sangre del CMN siglo XXI, IMSS y un pequeño porcentaje fueron capturados en la 
Unidad de Investigación Médica en bioquímica, CMN SXXI. IMSS. A todos los participantes 
de padres mexicanos por lo menos en 2 generaciones, y que firmaron una carta de 
consentimiento informado, se les aplicó un cuestionario y un examen médico, aplicado 
por el médico hematólogo o por el médico de la UIMB y toma de muestra sanguínea, con 
ayuno de 8 hrs, para realizar sus pruebas bioquímicas y extracción del material genético. 
Cabe mencionar que cerca del 50% de candidatos fueron rechazados por alteraciones en 
la glucosa o por presentar síndrome metabólico. 

Los individuos con diabetes tipo 2, fueron de padres mexicanos de al menos 2 
generaciones, habitantes de la ciudad de México, ellos fueron capturados en diversas 
Unidades de Medicina Familiar del IMSS de las alcaldías Cuauhtémoc, Iztapalapa y Benito 
Juárez.  Otro porcentaje llegó a  la UIMB debido a las campañas de invitación que se 
hicieron en la ciudad de México. Se buscó que los pacientes fueran de reciente diagnóstico 
de la enfermedad. Los cuestionarios fueron aplicados por personal capacitado y los 
exámenes médicos los realizaron médicos familiares y por médicos educadores en 
diabetes de la UIMB. Igualmente se tomaron las muestras sanguíneas con ayuno de 8 hrs. 

5. Periodo de recolección de datos. Inicio en año 2011 y fin de la recolección en el 2014  

6. Variables incluidas.  

Edad, sexo, edad al diagnóstico, peso, altura, índice masa corporal, cintura, cadera, 
tensión arterial, glucosa, HDL, LDL, triglicéridos, colesterol total, SNPs,  



7. Estrategia de aseguramiento para la proyección de datos. En las bases de datos para 
uso estadístico, no se usa información que pudiera identificar a un individuo, sus nombres 
fueron sustituidos por un número de folio y las bases de datos originales, están bajo 
resguardo en la UIMB. 

8. Fecha última de actualización. Mencionar la última fecha de captura de las 

bases que se envían. Año 2014 

9. Mencionar el tipo de controles para la validación y verificación de la 

captura de los datos. De forma rutinaria se revisaba que en el vaciado de datos 
correspondiera el número de folio del participante con su nombre. También todos los 
resultados bioquímicos fueron impresos y entregados en una consulta a cada 
participante, en ese momento se revisaba la información que estuviera en los rangos 
esperados.  

10. Otras plataformas donde se encuentren disponibles las bases. Incluir URL. No existe 

11. Otras fuentes de Financiamiento. Sólo fue financiamiento conacyt 

12. Seguimiento de la Cohorte en estudio. No se hizo una cohorte. 
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