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Associacao das variantes genéticas do gene CR1 com a
manifestacéo das diferentes formas clinicas da hanseniase
no municipio de Campos dos Goytacazes

Leticia Silva Nascimento, Rebeka da Conceicdo Souza, Liliani de Souza Elias, Rita
de Cassia Mothé Escocard, Alba Lucinia Peixoto Rangel

A Hanseniase amplamente conhecida como lepra € uma doenca crénica causada
pelo bacilo Mycobacterium leprae. O receptor CR1 encontra-se expresso na
superficie de uma diversidade de células tais como eritrocitos, mondcitos, leucdcitos,
macrofagos e células de Langerhans. A relevancia clinica para essas funcdes de
CR1 foram mostradas por associagdes entre doencas e niveis de expressao de CR1
na superficie de eritrécitos. Em hanseniase, a forma clinica lepra lepromatosa foi ha
muitos anos atras relacionada com marcada reducdo na expressao de CR1 sobre os
eritrocitos dos pacientes em comparacdo aos pacientes com lepra tuberculdide e
aos controles saudaveis. Considerando o importante papel de CR1 na ativacdo do
complemento e imunidade inata, polimorfismos no gene CR1 podem estar
influenciando na reducdo ou aumento da expressédo da molécula CR1 em eritrécitos
e leucécitos e, consequentemente, contribuindo para suscetibilidade ou resisténcia
ao desenvolvimento de diferentes formas clinicas da doenca. Neste sentido, este
trabalho tem como obijetivo verificar a associagéo entre tag SNPs no gene CR1 e a
manifestacdo das diferentes formas clinicas da hanseniase em pacientes e
individuos controles de Campos dos Goytacazes por meio de estudo caso-controle.
Para tanto, 232 amostras de sangue periférico de individuos portadores das
diferentes formas clinicas da hanseniase tiveram seu DNA extraido pelas técnicas
de salting out e CTAB, de acordo com o tipo de amostra fresca ou congelada,
respectivamente. As amostras de DNA foram dosadas por nanodrop e armazenadas
a - 20 °C para uso nas futuras andlises genéticas. Paralelamente, a partir da
literatura cientifica, foram selecionados os SNPs do gene CR1 a serem analisados, e
posteriormente, observado as suas localizacfes e freqtiéncias no NCBI. O desenho
dos iniciadores para amplificacdo e extensédo das sequéncias que contém os SNPs
rs6656401, rs7525160 e rs9429942 a serem analisados por SNaPshot esta em
andamento. Espera-se que ao final deste trabalho possamos propor CR1 como
marcador biol6gico de valor preditivo ao desenvolvimento das formas clinicas da
hanseniase.
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