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Antecedentes del estudio



Estudio EPIRESVI



• Muestras: muestras de sangre recogidas en momento agudo de la infección en pacientes con 
secuelas (sibilancias recurrentes o asma) y sin secuelas después de la infección por VRS 

• Datos de metiloma completo (Beadchip 850K) del estudio EPIRESVI :
• Sibilancias RW-RSV (n = 36)
• Asma AS-RSV (n = 9)
• Sin secuelas CR-RSV (n = 32)

• Transcriptomas completos (RNA-seq) de los mismos pacientes (n=20) y 5 pacientes adicionales 
generados de novo: 
• Sibilancias RW-RSV (n = 14)
• Asma AS-RSV (n = 3)
• Sin secuelas CR-RSV (n = 7)

• Estudio específico del gen CD14 y genes relacionados

Pacientes y metodología



• Incremento de la metilación
promedio en el promotor del gen
CD14 en los grupos con secuelas

• Expresión decreciente de CD14 en
individuos con secuelas.

• EVIDENCIA CONVERGENTE :

Menor expresión de CD14 durante la 
fase aguda en niños con secuelas tras 

la infección por VRS

Resultados
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Metilación Expresión



• Menor expresión en pacientes 
con secuelas

• Significacia estadística en:

• TLR2 al comparar RW-RSV frente 
a AS-RSV (P = 0.039)

• TLR4 al comparar CR/RW-RVS 
frente a AS-RSV (P = 0.017), 

• LY96 al comparar CR-RVS frente a 
AS-RSV (P = 0.033). 

Resultados
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Interacción proteína-proteína

https://string-db.org/
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• Estudio de pathways CD14 y 
genes relacionados
• GO
• Reactome
• KEGG

• Papel principal de este grupo 
de genes en las cascadas del 
receptor tipo Toll (TLR).

Resultados



• Nuestros resultados están en concordancia con los de Besteman et al 
que indican que la falta de la proteína CD14 podría dar lugar a 
respuestas inmunitarias aberrantes frente al VRS.

• Las secuelas de la infección por VRS podrían estar relacionadas con la 
disminución de la expresión génica de CD14 y de genes relacionados 
durante una fase temprana de la infección. 

Conclusiones



Gracias por su atención


