FREQUENCIAS ALELICAS E GENOTIPICAS DAS VARIANTES rs12979860 E
rs368234815 DO GENE IFNL4 EM PACIENTES COM HEPATITE C DE UM
HOSPITAL DE REFERENCIA DA REGIAO NORTE DO BRASIL

Carolina Cabral Angelim?, Alesson Adam Fonseca Andrade!, Leticia Dias Martins'?, Raissa Lima
Corréal, Renata Santos de Sousa3, Simone Regina Souza da Silva Conde?, 1zaura Maria Vieira Cayres
Vallinoto3, Antonio Carlos Rosario Vallinoto®, Rosimar Neris Martins Feitosa® e Greice de Lemos
Cardoso Costat

! Laboratério de Genética Humana e Médica, Universidade Federal do Para.

2 Programa de Pds-Graduacdo em Virologia, Instituto Evandro Chagas.

3 Laboratorio de Virologia, Universidade Federal do Para.

4 Faculdade de Medicina, Instituto de Ciéncias da Sadde, Universidade Federal do Para.

Introducdo: O virus da hepatite C (HCV) afeta mais de 71 milhdes de individuos em
todo o mundo que evoluem de formas variadas a doenca. Parte dessa variabilidade se
deve aos polimorfismos em genes que codificam citocinas de agdo antiviral, como o
interferon lambda 4 (IFN-A4). Esta citocina atua protegendo o epitélio respiratorio,
intestinal e hepético sendo codificada pelo gene IFNL4. Estudos clinicos em diferentes
populacOes identificaram que as variantes rs12979860-C/T e rs368234815- AG/TT
desse gene estdo fortemente associadas a depuracdo do HCV, resposta viroldgica
sustentada ao tratamento com ribavirina/peglFNa e complicagdes no quadro clinico.
Nesse sentido, avaliar a frequéncia genética dessas variantes em pacientes da populagédo
miscigenada de uma instituicdo de referéncia em Belém pode elucidar quais grupos
respondem melhor a infeccdo por HCV e quais podem ter um quadro clinico mais
severo. Objetivos: Estimar as frequéncias alélicas das variantes rs12979860 e
rs368234815 do gene IFNL4 em pacientes com hepatite C atendidos na Fundacao Santa
Casa de Misericérdia do Pard (FSCMPA). Metodologia: Apds autorizagdo do estudo
pelo comité de ética da instituicdo e assinatura do termo livre e esclarecido pelos
participantes da pesquisa, foram coletados 4 mL de sangue venoso em sistema a vacuo,
armazenados a 4°C até o processamento amostral. A extracdo de DNA foi feita com o
kit QiaAmp DNA da Qiagen®, seguido de PCR em tempo real para genotipagem dos
rs12979860 e rs368234815 segundo instrugbes do fabricante. As frequéncias
genotipicas foram estimadas por simples contagem. Resultados: A amostra foi
composta de 38 pacientes com hepatite C, sendo 17 mulheres e 21 homens. Para a
variante rs12979860, 36,84% dos individuos eram homozigotos TT e 63,16% eram
heterozigotos TC. Para rs368234815, 34,21% dos pacientes eram homozigotos AG/AG,
42,11% heterozigotos AG/TT e 23,68% homozigotos TT/TT. As frequéncias das
variantes rs12979860 e rs36234815 na amostra de pacientes com hepatite C séo
semelhantes as de bancos de dados publicos que apresentam trabalhos em populacfes
continentais e se assemelham também a populagdo miscigenada (sem hepatite C) de
Belém, PA. Serdo realizadas analises futuras a fim de investigar associacdes dessas
variantes a resposta dos pacientes e propor se esses polimorfismos sdo importantes para
estudos clinicos ou se as distribuicdes dessas frequéncias sdo resultado apenas do
processo de formacdo da populacdo da regido Norte do Brasil. Conclusdo: Os
portadores de HCV atendidos na Fundacdo Santa Casa possuem perfil predominante
heterozigoto (rs12979860-T/C e rs368234815-AG/TT), com frequéncias semelhantes a
populacdo miscigenada da regido Norte do pais.
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