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RESUMO
INTRODUÇÃO: O novo coronavírus (SARS-CoV-2), o qual surgiu na china no final de 2019, vem causando inúmeras mortes e alto índice de contaminação.  O SARS-CoV-2 é um coronavírus de RNA caracterizado por alta capacidade de mutação, com isso, vários pesquisadores ao redor do mundo investigam seus aspectos. Estudos recentes mostram uma maior suscetibilidade ao vírus a pessoas com perfil genético específico. OBJETIVO: Entender a possível influência genética na suscetibilidade ao COVID-19 através de uma revisão de literatura. MÉTODOS: Foi realizado um estudo bibliográfico exploratório, através das bases de dados Scielo, Google Acadêmico, PubMed e NCBI, com os termos “covid similarity”, “genetic similarity covid” e “genetic and covid”. RESULTADOS: Estudos recentes revelam que a Enzima de Conversão da Angiotensina 2 (ACE2) quanto a Protease Serina Transmembrana tipo 2 (TMPRSS2), desempenham papel crucial para a entrada do vírus nas células hospedeiras, onde, ACE2 é considerado o principal receptor para o pico da proteína (S), através do qual o vírus pode se ligar às células-alvo1. Enquanto o gene TMPRSS2 cliva a proteína (S), permitindo a fusão adicional do vírus e da membrana celular2. As tendências atuais mostram que alelos de polimorfismos de nucleotídeo único (SNPs) do gene ACE2 e variantes genéticas de TMPRSS2, podem determinar um espectro multifatorial complexo de virulência de SARS-CoV2 entre pacientes e prever a suscetibilidade a COVID-193. Variações genéticas e epigenéticas nos genes ACE2, TMPRSS2 e FURIN, como componentes centrais para a entrada da célula SARS-CoV-2, e também em outras moléculas que modulam sua expressão como os genes CALM, ADAM-17, AR e ESRs pode discriminar potencialmente indivíduos que apresentam risco aumentado de infecção por SARS-CoV-2 ou são potencialmente resistentes4. A maioria desses genes está relacionada ao sistema imunológico e aos órgãos respiratórios, o que enfatiza o fato de que a doença pulmonar obstrutiva crônica enfraquece esse sistema e torna os pacientes mais suscetíveis a desenvolver COVID-19 grave5. O sistema de antígeno Leucocitário Humano (HLA), se mostrou ser crucial na influência de susceptibilidade e gravidade do COVID-196 além de ser um dos sistemas mais polimórficos7. As diferenças genéticas nos genes HLA são bem conhecidas por influenciar as variações individuais na resposta imune aos patógenos8. CONCLUSÕES: Estudos sobre esses genes podem trazer melhor tratamento aos indivíduos infectados e medidas preventivas contra o Sars-CoV2. 
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