Influéncia do polimorfismo rs3751143 do gene P2RX7 nos
desfechos clinicos de pacientes com suspeita de covid-19
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Introducdo: Em janeiro de 2020 cientistas identificaram o SARS-CoV-2, agente
causador da covid-19 (coronavirus disease 2019). Contabilizaram-se, até hoje, mais
de 600 milhdes de casos confirmados desde seu descobrimento, e quase 6.5 milhdes
de 6bitos ao redor do mundo em decorréncia da doenca. Individuos infectados tém
varidvel manifestacdo clinica, podendo ser assintométicos, apresentar sintomas
brandos ou muito graves, como é o caso dos que desenvolvem a Sindrome
Respiratéria Aguda Grave (SRAG). Ainda ndo existem marcadores biologicos
identificados para explicar a variacao nas respostas de cada individuo, porém existem
evidéncias que a genética tem um papel importante neste desfecho. Considerando
que individuos com desfechos mais graves tém alto grau de inflamacao e ativacéo do
sistema imune, genes relacionados a estes mecanismos podem ser importantes na
gravidade da doenca. O gene P2RX7 codifica um receptor purinérgico que é bastante
expresso em células do sistema imune, sendo responsavel pela lise dependente de



ATP dos macrofagos e esta envolvido em outros mecanismos da resposta imune,
inflamacgéo e coagulacao. Objetivo: Verificar se o polimorfismo rs3751143 do gene
P2RX7 estd associado aos desfechos clinicos de covid-19 Método: A amostra é
composta por 633 individuos recrutados na Unidade de Isolamento covid-19 em
Capéo da Canoa - RS com suspeita de covid-19, onde 289 pacientes tiveram o
diagndstico confirmado a partir do teste de RT-PCR. O sangue destes pacientes
foram coletados para a extracdo do DNA com a técnica de Salting Out e a
amplificacdo do polimorfismo rs3751143 a partir do PCR Real Time. Na analise
estatistica foi performado o teste de qui-quadrado e teste exato de Fisher no programa
SPSS v20. Resultados: N&o detectamos associacao entre o polimorfismo rs3451143
e o diagnéstico positivo para covid P=0,588. Também testamos se o polimorfismo
estava associado a gravidade considerando qualquer nivel de internacdo ou
necessidade de oxigenoterapia e também ndo observamos associacao (P=0,706). Da
mesma forma, avaliamos desfechos mais graves considerando internacdo em UTI,
necessidade de intubacdo ou Obito e ndo detectamos associacdo com a variante
(P=0,120). Concluséo : Portanto, o presente estudo sugere que néo ha influéncia do
polimorfismo rs3751143 no diagndstico e nos diferentes niveis de gravidade da
doenca. Sobretudo, ndo podemos excluir o papel do gene em outras respostas
relacionadas ao covid-19. Estudos com tamanhos amostrais maiores podem auxiliar
a entender o papel desse gene na doenca.
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