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Estudios de asociación genómica (EAG) han identificado multiples loci que sus variables habituales influenican l Riesgo de diabetes tipo 2 (T2D) de una forma discrete pero reporducible.
Asociación establecida de variantes comunes y raras explican solo una pequeña proporción de la heredabilidad de la T2D. Los estudios previamente publicados tenían poca capacidad de identificar variables con efecto reducido. Realizamos un metaanálisis de 3 T2D EAG escaneando 10.128 individuos de descendencia europea y aproximadamente 2.2 millomes de SNPs (directamente genotipadas e imputadas), seguido por un testeo de replicación en muestras independientes con un tamaño muestral efectivo de 53.975. Hemos detectado ak menos 6 locis desconocidos hasta el momentocon evidencia robusta de asociación, incluyendo el JAZF1 P = 5.0 x 10(-14)), CDC123-CAMK1D (P = 1.2 x 10(-10)), TSPAN8-LGR5 (P = 1.1 x 10(-9)), THADA (P = 1.1 x 10(-9)), ADAMTS9 (P = 1.2 x 10(-8)) y la región de genes NOTCH2 (P = 4.1 x 10(-8)). Nuestros resultados demuestran el valor de los grandes descubrimientos y las muestras de seguimiento para obtener más conocimientos sobre la base hereditaria de diabetes tipo 2.

