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As vias de morte celular são fundamentais para a manutenção da homeostase, equilibrando a 

sobrevivência celular com a necessidade de eliminar células danificadas e infectadas. O 

desfecho de doenças pode ser influenciado pelo tipo de morte a qual as células são submetidas, 

como na tuberculose (TB). Assim, buscamos listar os polimorfismos genéticos de base única 

(SNPs) em genes de vias de morte, visando estruturar um banco de dados genéticos que 

contribua com informações de variantes que impactem no curso de doenças, especificamente a 

Tuberculose.  Para tal, realizamos uma revisão sistemática da literatura no PUBMED, utilizando 

termos específicos relacionados a SNPs e vias de morte celular.  Dos 799 artigos encontrados, 

608 foram selecionados, seguindo os critérios de elegibilidade. Os resultados encontrados até 

aqui apontam a apoptose e a autofagia entre as vias de morte mais representadas pelos genes 

investigados. Dos 210 genes listados até o momento, ATG5, ATG16L1, IRGM, PD-1 e NOD2 

foram os mais evidenciados e as variantes investigadas tenderam a impactar negativamente nas 

doencas, inclusive na TB. Dessa forma, sugerimos que variantes genéticas em vias de morte 

impactam diretamente a clínica das doenças, especialmente as infecciosas, porquanto o destino 

das células pode favorecer a eliminação de patógenos. 
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