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A dengue é considerada um dos principais problemas de saude publica do
mundo, e sua prevaléncia vem aumentando drasticamente nas Ultimas décadas.
E uma infeccdo aguda causada por arbovirus do género Flavivirus, transmitido
por vetores do género Aedes. Sao conhecidos atualmente quatro sorotipos virais
distintos, cujas manifestacées da doenca podem variar de formas assintomaticas
a formas mais graves de febre hemorragica da dengue (FHD) e sindrome do
choque da dengue (DSS) que podem levar ao 6bito. Visto que muitos relatos
sugerem gque haja influéncia do componente genético na susceptibilidade ao
agravamento da doenca, o presente trabalho teve como objetivo observar a
presenca de polimorfismos alélicos no gene FADD na nossa coorte de dengue
para o SNP T9219C (3'UTR, rs1131715) e seu vizinho rs3740720 (+60 pb), e
relacionar esses SNPs na forma de haplétipos com o desenvolvimento de FHD.
Foi realizado um estudo de coorte composto por 144 pacientes voluntarios, sendo
75 com dengue classica (DC) e 69 com dengue classica complicada (DCC) da
cidade do Recife-PE. A esses voluntarios foram solicitadas amostras de sangue,
das quais foi feita a extracdo de DNA gendmico das células periféricas do sangue
(PBMCs). As amostras de DNA foram amplificadas por PCR, sendo reveladas
através de eletroforese em gel de agarose, posteriormente sequenciadas em
sequenciador automatico e devidamente genotipadas. A avaliagdo das
combinacbes de haplétipos foi feita atravées do software Arlequin 3.5.1.2,
comparando simultaneamente o genotipo de haplotipo ancestral com todos os
outros obtidos. O teste de Fisher apontou apontou uma Odds Ratio de 1, e um p
value também resultando em 1, sendo portanto ndo significativo. Os valores
resultantes indicam nenhuma relagcdo dos haplétipos ancestrais TC/TC com o
desenvolvimento da dengue grave em relacdo aos outros haplotipos obtidos, pois
nao possuem significancia estatistica.
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