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A tuberculose (TB) ¢ considerada um problema de satide publica global, especialmente em
paises com alta prevaléncia de comorbidades, como o HIV. Em vista disto, este trabalho tem
como objetivo investigar a influéncia da variabilidade genética dos hospedeiros na progressao
da infec¢do causada pelo Mycobacterium tuberculosis (Mtb), destacando polimorfismos de
nucleotideo tnico (SNPs) associados a susceptibilidade da doenca. A metodologia adotada foi
uma revisdo sistematica da literatura, seguindo as diretrizes do PRISMA, com busca na base
de dados PubMed utilizando termos especificos relacionados a SNPs e tuberculose. Foram
identificados 785 artigos, dos quais 391 foram selecionados para leitura completa apos
triagem inicial, seguindo os critérios de elegibilidade, que incluem artigos originais em inglés,
com foco em SNPs relacionados a tuberculose e que apresentem codigos de referéncia de
SNPs (RefSNP). Foram excluidos artigos de revisdo, experimentos in vitro, trabalhos sem
resumo disponivel ou estudos que ndo estavam em lingua inglesa. A anéalise dos dados focou
em identificar genes cujas variabilidades podem estar associadas a progressdao da TB. Entre os
genes mais citados, o /L-4 mostrou-se o mais significativo, com sete citagdes a doenga,
indicando uma forte influéncia na modulagdo da resposta imune. Genes investigados a
apresentacdo de antigenos, como 74P e TAP2, foram frequentemente citados, com quatro e
trés citagdes, respectivamente, sublinhando sua importancia na detec¢do do MTB. Receptores
tipo Toll, como TLR1, TLR2, e TLR4, também apresentaram multiplas citagdes, refletindo seu
papel na resposta inflamatdria inicial. O gene VDR, com seis associagdes, destaca-se por seu
envolvimento na resposta imune mediada pela vitamina D. Foi observado que variagdes em
genes que controlam a ativacdo imunologica e a inflamacao podem aumentar a gravidade da
doenca, enquanto genes relacionados a apresentagdo de antigenos e a resposta imune
adaptativa sdo decisivos para a eficdcia do controle da infeccdo. Desta forma, os resultados
parciais sugerem que a diversidade genética dos hospedeiros pode desempenhar um papel
central na determinagdo do curso clinico da tuberculose. A identificacdo de SNPs como

potenciais alvos para estabelecimento de biomarcadores e novas terapias, ¢ promissora para o

MFO@Y ORI OGP OGO



SEMANA DE BIOLOGIA 2024

“Ciéncias biologicas em tempos de mudangas
climaticas e de crise da sociobiodiversidade: 19
26 anos do curso de Biologia.”

ANAIS DO EVENTO - VOLUME 1

Realizacao:

Apoio:

¢

desenvolvimento de estratégias de diagnostico mais precisas, capazes de identificar individuos
em risco de desenvolver formas graves da doenca. Além disso, o reconhecimento dos
mecanismos genéticos envolvidos na resposta a infec¢ao pode orientar novas abordagens

terapéuticas e de prevengao, especialmente em populagdes mais vulneraveis.
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