) Promocdo da Satide
Saude e Pesquisa DOI: 10.17765/2176-9206.2022v15n4.e10740

Caracterizacio genética, clinica e epidemiologica de pacientes com Covid-
19 em uma regiao do Sul do Brasil

Genetic, clinical and epidemiological characterization of Covid-19 patients in
South Brazil

Nayanna Dias Bierhals’, Erika Barreto Knod? Augusto Ferreira Weber’, Andreia Rosane
de Moura Valim®, Lia Gongalves Possuelo?, Jane Dagmar Pollo Renner*

! Departamento de Ciéncias da Vida, Curso de Farmdcia, Universidade de Santa Cruz do Sul (UNISC), Santa

Cruz do Sul (RS), Brasil; 2 Departamento de Ciéncias da Vida, Curso de Biomedicina, Universidade de Santa

Cruz do Sul (UNISC), Santa Cruz do Sul (RS), Brasil; 3 Instituto de Ciéncias Basicas da Satde, Programa de

Pos-Graduagdo em Ciéncias Biologicas: Bioquimica, Universidade Federal do Rio Grande do Sul (UFRGS),

Porto Alegre (RS), Brasil; * Departamento de Ciéncias da Vida, Programa de P6s-Graduagdo em Promogdo da
Saude, Universidade de Santa Cruz do Sul (UNISC), Santa Cruz do Sul (RS), Brasil.

*Corresponding author: Nayanna Dias Bierhals — E-mail: nayanna.db@outlook.com

RESUMO

Caracterizar o perfil epidemiologico, clinico e genético de pacientes com Covid-19. Realizou-se
um estudo observacional e transversal com voluntarios que tiveram diagnoéstico de Covid-19 no
periodo de abril de 2020 a maio de 2021 no municipio de Santa Cruz do Sul (RS, Brasil), no qual
foram coletados dados clinicos e epidemioldgicos, além de amostras de sangue para a identificag@o
de polimorfismos no gene ACE?2. Foram recrutados 87 individuos e destes, 16,7% necessitaram de
internacao hospitalar, sendo a maioria do sexo masculino. A obesidade foi a comorbidade mais
frequente, no entanto, doencas cardiovasculares, hipertensdo e diabetes apresentaram maior
significancia quando associadas as internagdes. Em relagdo a caracteristicas genéticas, entre os
voluntarios ndo foram encontrados polimorfismos no gene ACE2. A pesquisa sugere que 0 SeXo
masculino e presenca de comorbidades sdo importantes fatores de risco para a severidade da
Covid-19.

Palavras-chave: COVID-19. SARS-CoV-2. Enzima Conversora de Angiotensina. Variagdo
genética. Comorbidade.

ABSTRACT

Current paper characterizes the epidemiological, clinical and genetic profile of patients with
Covid-19. An observational and cross-sectional study was carried out with volunteers diagnosed
with Covid-19 between April 2021 and May 2021 in the municipality of Santa Cruz do Sul, Brazil;
a blood sample also identified polymorphism in the ACE2 gene. 87 patients were recruited; 6.7%
required hospitalization, the majority being male. Although obesity was a more frequent co-
morbidity, cardiovascular diseases, hypertension and diabetes were more significant when
associated with hospitalizations. In the case of genetic characteristics, polymorphisms were found
in the ACE2 gene among volunteers. Important research suggests male gender and co-morbidities
are risk factors for the severity of Covid-19.

Keywords: COVID-19. SARS-CoV-2. Angiotensin converting enzyme. Genetic variation.
Comorbidity.
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INTRODUCAO

Nos ultimos dois anos, o SARS-
CoV-2, virus responsavel pela pandemia da
Covid-19, ja infectou mais de 460 milhdes
de pessoas e causou mais de 6 milhdes de
mortes ao redor do mundo — margo de 2022.
Apesar da diminui¢do no nimero de casos
graves ¢ internagdes, devido as intensas
campanhas de vacinagdo, a Covid-19
continua sendo um dos principais topicos de
estudo, uma vez que muitos
questionamentos ainda seguem sem
mspostas.1

Com um mecanismo infeccioso
similar ao seu antecessor, SARS-CoV, o
SARS-CoV-2 entra nas células humanas em
decorréncia da ligagdo entre a spike,
glicoproteina em forma de espicula presente
na superficie viral, com o principal receptor
presente no hospedeiro, a enzima
conversora de angiotensina 2 (ACE2).2 A
ACE2, por sua vez, estd associada ao
funcionamento do  Sistema  Renina-
Angiotensina Aldosterona (SRAA), que
consiste em uma acdo sinérgica do sistema
nervoso simpatico e que tem como objetivo
garantir a homeostase corporal, através da
manutencdo da pressdo arterial e balanco
hidrico. No entanto, essa interacdo entre
virus e receptor, causa uma regulacdo
negativa da ACE2, diminuindo a
concentragdo de proteina circulante livre e
consequentemente, prejudicando sua acgdo
biologica.’

O gene ACE2, responsavel pela

codificacdo da proteina que tem o mesmo

nome, esta localizado no cromossomo X, na
posi¢ao Xp22, apresentando um tamanho de
39,98 kb, 18 exons e 20 introns.* O ACE2 é
descrito como um dos genes mais
polimoérficos e essas variantes estdo
associadas na maioria das vezes a doengas
cronicas como hipertensdo, cardiopatias e
dislipidemias, atuando como um fator de
risco ou em alguns casos, dependendo do
gendtipo, um fator de proteco.™

E possivel observar uma ampla
variagdo nos sintomas e grau de severidade
da Covid-19 entre os individuos
diagnosticados e por isso, fatores genéticos
devem ser levados em consideracao.
Estudos ja

polimorfismos no gene ACE2 podem

demonstraram que

influenciar na suscetibilidade a infeccao
pelo novo coronavirus, uma vez que essas
mudangas genéticas podem interferir na
afinidade de ligacdo entre o receptor e o
SARS-CoV-2. A presenca de variantes
como rs4646116 (K26R), S16P,
rs781255386  (T27A), rs1199100713
(N64K), rs1395878099 (Q102P),
1s759579097 (G326E) e 1370610075
(G352V) pode aumentar a interacdo com a
proteina spike do virus e consequentemente,
individuos  que  apresentam  esses
polimorfismos no gene ACE2 sdo mais
suscetiveis a infeccdo. Outras variantes
como 15758278442 (K31R), H34R,
rs1348114695 (E35K), rs73635825 (S19P),
rs146676783 (E37K), D38V,
151569243690  (N51S), 15755691167
(K68E), 151256007252 (F72V), N33I,
H34R, rs751572714 (Q388L) e YS83H
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podem enfraquecer a ligacdo entre a

proteina e receptor e assim, diminuir a
interacdo da mesma com o virus.””

A relagdo entre a presenca de
polimorfismos no gene ACE2 e a ligacao
com a Covid-19 ainda ¢ muito incerta e a
maioria dos estudos se concentram em
analises in silico, sendo predominante em
populagdes asiaticas.”” Por esse motivo, o
objetivo desse estudo foi caracterizar o
perfil epidemioldgico, clinico e genético de
pacientes com Covid-19 no municipio de
Santa Cruz do Sul, Rio Grande do Sul,

Brasil.
METODOLOGIA

Foi realizado um estudo
observacional e transversal, em que foram
recrutados individuos voluntarios, mediante
divulgacdo nos meios de comunicacio
como internet, radio e jornal, sendo todos
eles maiores de 18 anos e com diagnostico
de Covid-19 entre abril de 2020 e maio de
2021 no municipio de Santa Cruz do Sul,
interior do estado do Rio Grande do Sul,
Brasil. Para a realizacdo da pesquisa, todos
os voluntarios assinaram um Termo de
Consentimento  Livre e  Esclarecido
(TCLE), bem como responderam a um
questionario clinico epidemioldgico. O
estudo foi aprovado pelo Comité de Etica da
Universidade de Santa Cruz do Sul (n°
4.582.247 e CAAE:
41705121.4.0000.5343).

Para a realizagdo das analises
moleculares, foram coletados 5 mL de

sangue de cada individuo e o DNA extraido

pelo método de Salting Out com
adaptacdes.!’ Para a realizacdo da PCR,
foram desenvolvidos primers especificos
para a regido que continha 17
polimorfismos de interesse (rs781255386,
rs4646116, 1s73635825, rs142984500,
rs758278442,  1s1996225, rs2158082,
rs2074192, r1s146676783, rs778030746,
1s756231991, rs1199100713, rs763395248,
rs1348114695, rs1192192618,
151569243690 e rs1325542104). A partir da
sequéncia completa do gene ACE2 obtida
no Genbank, os primers foram desenhados
utilizando o software Primer3Plus e
posteriormente, as sequéncias foram
analisadas quanto a sua especificidade no
Blastn. A PCR
padronizada utilizando o kit Platinum® Taq
DNA  Polymerase (Invitrogen®, EUA)

conforme instru¢des do fabricante, em que

convencional foi

foram utilizados 5 uM de cada um dos
primers (F: 5’-
ACCGGTTTTGATTTGGCCAT-3’; R: 5°-
CCCTTTTCAGTTTCACGGGC-3’). Na
sequéncia, os produtos de PCR foram
purificados com acetato de amonio.

Para o sequenciamento  das
amostras, foi utilizado o sequenciador
genético ABI 3500 Genetic Analyzer com
capilares de 50 cm e polimero POP7
(Applied Biosystems, EUA). As amostras
foram marcadas utilizando  BigDye
Terminatorv3.l Cycle Sequencing Kit
(Applied Biosystems, EUA), conforme
protocolo do fabricante. Na sequéncia,
foram precipitadas com Etanol-EDTA e
desnaturadas com formamida para serem

eletroinjetadas no aparelho. Os
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eletroferogramas foram analisados no
ChromasTM versao 2.3 e as sequéncias
alinhadas pelo software Geneious Prime
versao 2021.2.2, utilizando a sequéncia
original completa do gene ACE2
(NG_012575.2).

As informacgdes geradas a partir das
analises  genéticas e os  dados
epidemiologicos foram inseridos no
programa de analise estatistica Statistical
Package for the Social Sciences (SPSS),
versao 22.0, para as analises estatisticas
descritivas. Os resultados foram
apresentados como média aritmética e
desvio padrao (x = DP) ou expressos em
frequéncia (%). Para avaliar as variaveis

categoricas foi utilizado o teste Qui-

RESULTADOS

Ao todo, foram recrutados 87
individuos  sintomdaticos que foram
diagnosticados com Covid-19 entre abril de
2020 a maio de 2021. Cerca de 80% dos
pacientes entrevistados afirmaram nao
morar sozinhos e destes, aproximadamente
50% relataram que as pessoas que
compartilhavam a mesma residéncia,
durante o periodo de infec¢do, nao
apresentaram  nenhum  sintoma. As
informacgdes referentes a média de idade,
sintomas clinicos, tabagismo, grupo
sanguineo, comorbidades e internagdes em
ala hospitalar foram analisadas quanto ao

sexo ¢ podem ser visualizadas na Tabela 1.

quadrado, sendo significativos os valores
com p<0,05.

Tabela 1. Caracteristicas clinicas e epidemiolédgicas dos pacientes com Covid-19

Feminino Masculino Total
N (%) N (%) N (%) P

Média idade 422+ 14,14 49,1 +£15,6 45,0+15,0 -
Sintomas

Febre 21 (38,2) 20 (62,5) 41 (41,1) 0,028

Tosse seca 29 (52,7) 22 (68,8) 51 (58,6) 0,143

Cefaleia 39 (70,9) 21 (65,6) 60 (69,0) 0,607

Algia muscular 35 (63,6) 20 (62,5) 55(63,2) 0,916

Coriza 29 (52,7) 19 (59,4) 48 (55,2) 0,548

Dor de garganta 24 (43,6) 20 (62,5) 44 (50,6) 0,090

Anosmia 31 (56,4) 13 (40,6) 44 (50,6) 0,157

Ageusia 27 (49,1) 13 (40,6) 40 (46,0) 0,445

Hiporexia 33 (60,0) 17 (53,1) 50 (57,5) 0,532

Erupcdo cutinea 10 (18,2) 309.4) 13 (14,9) 0,267

Dispneia 19 (34,5) 20 (62,5) 39 (44,8) 0,011
Tabagismo

Ex-fumante/Fumante atual 13 (23,6) 11 (34,4) 24 (27,6) 0.280

Nunca fumou 42 (76,4) 21 (65,6) 63 (72,4) ’
Sistema ABO

A 24 (43,6) 15 (46,9) 39 (44,8)

B 6(10,9) 2 (6,3) 8(9,2) 0.506

AB 2 (3,6) 0(0,0) 2(2,3) ’

0] 18 (32,7) 9 (28,1) 27 (31,0)
Comorbidades 35 (63,6) 37 (84,4) 62 (71,3) 0,039
Internacéo ala COVID 7 (12,7) 7(21,9) 14 (16,1) 0,263
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*A obesidade foi classificada através de calculos referentes ao indice de Massa Corporal (IMC), sendo essa

interpretada quando IMC>25.

Dentre os entrevistados, 16,1%
foram internados em alguma unidade
hospitalar e destes mais de 60%

apresentavam alguma comorbidade (Tabela
2). Ainda, a média de dias de internagao foi
de 10,57 dias, sendo que todos os pacientes
internados por um periodo superior a 10 (£

6,44) dias possuiam historico de pelo menos

uma comorbidade. Outro dado importante

do estudo foi que pacientes obesos
apresentaram 1,45 vezes mais chance de
serem internados, caracterizando a
obesidade como o principal fator de risco
para a severidade da Covid-19 na populagao

estudada.

Tabela 2. Relagao entre a presenga de comorbidades e a internagdo hospitalar

Pacientes internados Total
N (%) N (%) P

Cardiopatia 3(21,4) 5(5,7) 0,006

Hipertensio 8 (57,1) 17 (19,5) <0,001

Diabetes 4(28,6) 6 (6,9) <0,001

Dislipidemia 4 (28,6) 11 (12,6) 0,050

Obesidade 10 (71,4) 55 (63,2) 0,487

Doenca obstrutiva cronica (DPOC) 2 (14,3) 5(5,7) 0,134

Tuberculose 1(7,1) 1(1,1) 0,022
Em relagdo aos polimorfismos, sintomas relacionados ao sistema nervoso
pesquisados no atual estudo, foram central e periférico, como dores de cabega e

incluidos 86 individuos, contudo nao foram

encontrados polimorfismos na sequéncia

analisada do gene ACE?2.
DISCUSSAO
Sabe-se que 1dosos,

preferencialmente homens, sdo os mais
acometidos pela forma grave da Covid-19.!!
No nosso estudo, 28,1% dos individuos do
sexo masculino tinham mais de 60 anos.
Pode-se observar também, que os homens
apresentaram com maior frequéncia
sintomas menos brandos como febre,

dispneia, astenia e pressdo no peito.'! J4

perda de olfato e paladar, foram mais
frequentes em mulheres, assim como ja
descrito em outro estudo.!? A presenca de
sintomas neurologicos pode estar associada
com a alta expressao dos receptores ACE2,
uma vez que eles também se encontram em
Ainda,

raramente

células gliais e neuronais.'

manifestagdes cutdneas sao
relatadas, e em nosso estudo foi o sintoma
menos frequente, contudo, mulheres
apresentaram maior frequéncia, podendo
estar relacionado ao fato de que o sexo
feminino ¢ mais propenso a desenvolver

doencas autoimune.'*
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O tabagismo ¢ considerado um fator
de risco para infec¢des virais respiratorias,
e em alguns casos, esteve relacionado com
o desenvolvimento dos sintomas mais
sugestivos de infec¢ao pelo SARS-CoV-2,
como febre, tosse persistente e dispneia,
além de ser reportado como responsavel
pela desregulagdio no sistema SRAA,'
contudo no estudo atual ndo foram
encontrados dados significativos que
associam o uso de tabaco com o
aparecimento de sintomas. Em relagdo ao
grupo sanguineo, ha uma maior proporg¢ao
de individuos infectados pelo SARS-CoV-2
que possuem o tipo A e que esses, sa0 mais
suscetiveis a serem hospitalizados e
apresentarem doencas cardiacas, quando
comparados com um grupo controle e
apesar do mecanismo ainda ser incerto,
hipdteses sugerem que a presenca de
anticorpos anti-A podem interferir na
atividade enzimatica da proteina ACE.'
Em nosso estudo, o grupo A foi o mais
prevalente, ndo sendo possivel observar
nenhuma associagdo significativa entre os
pacientes com esse grupo sanguineo.

Muitos estudos relataram que
homens sdo mais propensos a possuirem
alguma doenca cronica, tais como doengas
cardiacas, hipertensdo e diabetes, por
exemplo.!” Pode-se observar que o sexo
masculino foi frequentemente associado a
presenca de comorbidades, sendo essa uma
diferenca significativa quando comparada
com a prevaléncia de comorbidades no sexo
feminino. A frequéncia de pacientes
infectados pelo novo coronavirus que

possuiam pelo menos uma doenga prévia foi

superior & encontrada em outros estudos.'®
Ainda, 28,7% dos individuos analisados
possuiam duas ou mais comorbidades. A
comorbidade mais prevalente na pesquisa
foi a obesidade, seguida da hipertensao
arterial sistémica (HAS), contudo, a maioria
dos autores relatam que a HAS e a diabetes
sdo  as doengas  cronicas  mais
frequentemente associadas aos pacientes
infectados pelo SARS-CoV-2.!" No estado
do Rio Grande do Sul, a comorbidade mais
frequente foi a doenga cardiovascular,
seguido da diabetes mellitus no grupo de
idosos e a obesidade no grupo mais jovem.?’

Em relacdo a internacdo, homens
representam a maior parcela de individuos
que precisaram de intervencdo hospitalar,
uma vez que geralmente apresentam
sintomas mais graves e que necessitam de

1.1821 Assim como em

ajuda profissiona
outras pesquisas, o sexo masculino foi o
predominante nas internagdes, apesar da
diferenca ndo ser significativa. Existem
véarias justificativas que podem estar
relacionadas com a maior gravidade da
doenga nos homens, como fatores
hormonais, doencgas pré-existentes ou ainda
fatores genéticos que podem ser associados
com a expressao do ACE2. O gene ACE2
pode estar mais expresso nos pulmoes
masculinos, uma vez que pode ser
encontrado em cinco diferentes células
pulmonares, enquanto em mulheres esta
presente em apenas dois tipos de células.?
Ainda, alguns polimorfismos ja descritos no
ACE2 podem aumentar sua expressao
génica e deixar novamente os homens mais

suscetiveis a infeccdo, uma vez que o gene
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que codifica a proteina ACE2 estd
localizado no cromossomo X, logo, a
chance de polimorfismos homozigotos em
mulheres acontecerem ¢ bem menos
frequente.?’

Desde o inicio da pandemia tem se
divulgado que cerca de metade dos
pacientes internados em hospitais possuem
alguma comorbidade e por isso, elas sdo os
principais fatores de risco para a forma mais
severa da Covid-19.!° No presente estudo,
essa relagdo nao foi diferente. Pode-se
perceber que houve uma associacao
significativa entre a presenca de
comorbidades como cardiopatias,
hipertensao, obesidade, dislipidemia e
diabetes nos  pacientes internados,
corroborando com diversos estudos que
relatam a maior frequéncia dessas doencas
prévias em casos mais severos, estando
frequentemente associadas também com o
prolongamento no tempo de internagdo.'®*!
Além disso, pacientes obesos apresentaram
1,45 vezes mais chance de serem
internados, sendo essa uma média de risco
similar a encontrada em outro estudo com
em pacientes com sobrepeso.>*

A presenca de  diferentes
comorbidades e o agravamento dos
sintomas da Covid-19 pode também estar
ligado a expressio do ACE2, pois a
expressao desse gene ¢ menor em pacientes
saudaveis e que ndo apresentam doenca
cronica prévia, o que pode explicar o
motivo desses individuos serem mais
suscetiveis a infeccdo e a maior gravidade.?
Por fim, quando hd um desequilibrio do

SRAA, causado pela patologia, ocorre uma

diminui¢do nos niveis séricos da proteina
ACE2, prejudicando a homeostase e
consequentemente diminuindo a resposta
anti-inflamatoéria e  antifibrotica  do
organismo humano, causando quadros
cardiacos e hipertensivos, ou ainda,

sintomas em
3

intensificando  esses
individuos que ja possuem historico.?

Desde o inicio da pandemia da
Covid-19, o gene ACE2 tem sido alvo de
estudos, destacando a presenca de
polimorfismos e sua influéncia na
suscetibilidade e severidade da doenca.?”-*>
Estudos in silico, demonstraram que a
presenga de variantes no ACE2 pode
interferir na capacidade de ligagdo entre o

receptor humano e o virus. A presenga de

polimorfismos como rs781255386,
rs4646116, r1s73635825, rs142984500,
1s758278442,  1s1996225, rs2158082,

152074192, rs778030746 e 15756231991
foram descritos na literatura como
responsaveis por aumentar a interagao entre
a proteina ACE2 e a spike, facilitando a
entrada e disseminagdo do virus pelo
organismo € ao contrdrio também pode
acontecer, como a presenca das variantes
rs146676783, rs1199100713, rs763395248,
rs1348114695, rs1192192618,
11569243690 e 1rs1325542104 que
diminuem a afinidade pelo SARS-CoV-2 e
consequentemente, dificultam a ligacdo
entre o virus e o hospedeiro.®%

Os polimorfismos analisados na
atual pesquisa apresentam uma frequéncia
baixa nas populagdes nos quais foram
estudados, limitando-se principalmente em

populacdes de origem asiatica.”® Os
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polimorfismos do gene ACE2 rs781255386
e 15142984500 foram encontrados em
apenas 0,01% das populacdes asidticas,
sendo esses considerados como
polimorfismos muito raros.” As variagdes
rs73635825 e rs146676783 possuem uma
frequéncia de 0,3% em estudos que
avaliaram individuos da Africa e Asia,
respectivamente.>?® No entanto, ha outros
polimorfismos do ACE2 que também estao
relacionados a Covid-19 e que apresentam
uma frequéncia que pode variar de 0,5% em
europeus a 1,2% em asiaticos, como ¢ o
caso do rs4646116.%° No Brasil, ndo foram
encontrados estudos até o momento que
realizaram a analise de polimorfismos no
gene ACE2 e sua ligagdo com o SARS-
CoV-2, sendo esse o primeiro estudo
realizado na populacdo brasileira. Ainda,
muitos dos polimorfismos aqui avaliados,
também nunca tiveram sua frequéncia
descrita através de analises genotipicas in
vivo, apenas em analises in silico.3*7?8 Por
fim, alguns estudos indicam que a presenga
dos  polimorfismos na forma de
heterozigoto ¢ encontrada em mais de 90%
analisadas,

das  amostras enquanto

polimorfismos homozigotos sdo
considerados menos prevalentes.”? Com
isso, devido a baixa frequéncia desses
polimorfismos, somado ao baixo nimero de
individuos participantes da pesquisa, ¢
possivel  justificar a auséncia de
polimorfismos detectados.

Nosso estudo apresentou algumas
limitagdes, como o pequeno numero de
individuos analisados, baixo indice de

pacientes na forma grave que necessitou de

internagdo e auséncia de grupo exposto ao
SARS-CoV-2 que ndo apresentou sintomas
e que de certa forma, seriam interessantes
para avaliar a questdo genética em relagao
as caracteristicas clinicas da Covid-19, bem
como a suscetibilidade.

A pesquisa se mostrou relevante
frente ao contexto atual, de modo que
permitiu caracterizar, de forma inédita na
regido; uma parcela de individuos
acometidos pela Covid-19, evidenciando a
diferenca clinica da doenca entre os
diferentes sexos e destacando os principais
fatores de risco em relacdo ao desfecho da
infeccdo. De modo geral, o presente estudo
ainda pode gerar reflexdes acerca da
promocgao da saude, referindo-se ao estilo
de vida e comportamento dos individuos,
uma vez que fica claro que a obesidade, a
hipertensio e a  diabetes  estdo
negativamente associadas ao prognostico
dos pacientes infectados. Sabe-se que
habitos  saudaveis  relacionados  a
alimentacado e atividade fisica, por exemplo,
sdo essenciais para o controle e prevengao
de muitas doengcas cronicas  nao
transmissiveis. Da mesma forma, se faz
necessario promover um envelhecimento
saudavel e ativo, uma vez que a qualidade
de vida ¢ um fator crucial para elevar o
perfil de sailde de pacientes idosos,
principalmente aqueles que possuem
alguma doenga crdnica prévia e que juntos

caracterizam esse grupo mais vulneravel.>

CONCLUSAO
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Os homens foram os mais
suscetiveis a serem internados em unidades
hospitalares, além de serem o sexo
predominante na presenca de
comorbidades. Foi possivel verificar
também que a obesidade ¢ um importante
fator de risco para a internacao, seguida de
outras doengas cronicas como hipertensao e
diabetes. Em relagdo aos sintomas, homens
tendem a apresentar com maior frequéncia
sintomas mais sugestivos da Covid-19,
enquanto mulheres tendem a manifestar
maior presenca de sinais e sintomas
neurolégicos.

Em relacdo a questdo genética
avaliada, ndo foi possivel identificar uma
relacdo entre os polimorfismos do gene
ACE?2 e os sintomas e severidade da doenca
causada pelo novo coronavirus, uma vez
que nenhuma variagdo foi encontrada,
provavelmente em decorréncia do pequeno
nimero de participantes analisados e a
baixa frequéncia desses polimorfismos nas
populagdes em geral. No entanto, esse
talvez seja o primeiro estudo brasileiro que
buscou pesquisar a variabilidade genética
do ACE2 e comparar com a clinica da
Covid-19 e por isso, novas pesquisas na
area devem ser realizadas em um maior
grupo de individuos, com o intuito de
explorar melhor a relagdo desse gene com a
infeccdo causada pelo SARS-CoV-2.
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