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POLIMORFISMO G8790A (RS2285666) DO GENE ACE2 EM PACIENTES
INFECTADOS PELO SARS-COV-2 E SUA RELACAO COM A EVOLUCAO DA
DOENCA E COMORBIDADES

SARAH CRISTINA FERREIRA

INTRODUCAO: Em 2020 a OMS oficializou o surto da COVID-19 como pandemia,
causada pelo agente patogénico SARS-CoV-2. Foi nitido observar a heterogeneidade dos
sintomas e progressao da doenca entre os pacientes, bem como a presenga ou auséncia
de comorbidades. Um dos fatores que influenciam a gravidade da infeccao é o receptor
de entrada do patdgeno nas células. No caso da COVID-19, trata-se da enzima conversora
de angiotensina 2, ACE2. Neste sentido, muitos estudos procuraram avaliar se a presenca
de polimorfismos no gene da ACE2 poderia indicar um pior progndstico da doenca.
OBJETIVOS: Genotipar homens e mulheres entre 22 e 75 anos do Vale do Itajai, Santa
Catarina, acometidos de forma grave (necessidade de assisténcia médica especializada
prolongada como internacao e entubacao) e leve (reagoes como febre, mialgia e anosmia)
pelo coronavirus, a fim de correlacionar o polimorfismo G8790A do gene ACE2 com a
severidade da infeccao e a presenga de comorbidades como obesidade, diabetes e
hipertensdao. METODOLOGIA: Através de uma amostragem estratificada com grupo de
casos (pessoas que apresentaram pneumonia, sindrome respiratdria aguda grave, etc
durante a COVID-19) e grupo de controles (pessoas com sintomas leves na infecgao por
COVID-19), as células da mucosa bucal dos pacientes usuarios do Hospital Escola da
Universidade Regional de Blumenau foram extraidas e a técnica de PCR-RFLP foi
aplicada, utilizando primers especificos para o gene ACE 2 e a enzima de restrigdo Alul.
RESULTADOS: 20 participantes foram genotipados, sendo 10 casos e 10 controles. As
frequéncias alélicas entre o grupo de casos foram de A=0,05 e G=0,95, enquanto as
frequéncias alélicas entre o grupo de controles foram de A=0,1 e G=0,9. Entre os 13
participantes que relataram alguma comorbidade as frequéncias alélicas foram de
A=0,038 e G=0,962. A frequéncia alélica entre os 7 pacientes que relataram nao possuir
nenhuma comorbidade foi de A=0,143 e G=0,857. CONCLUSAO: Apesar de bastante
inuitivo, nao foi possivel associar a presenca do alelo A com a severidade da infeccao pela
COVID-19 e presenca de comorbidades. O processo de infeccao depende também do
sistema imune, idade do paciente e condigdes subjacentes de satde.
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