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Introducéo: A dengue é uma manifestacdo clinica da infeccdo pelo Dengue virus (DENV) bem
caracterizada pela intensa resposta imune do hospedeiro com desenvolvimento de febre, anore-
xia, cefaleia e mialgias. varios mediadores imunes estdo envolvidos na fisiopatologia da infec-
¢ao por DENV, cujos polimorfismos em genes de moléculas imunes contribuem com a susceti-
bilidade e gravidade dessa infeccdo. Metanalises que possuem dados significativos na associa-
cdo entre variantes genéticas em imunomediadores e dengue estdo disponiveis nas bases de
dados, porém os resultados podem apresentar-se falso-positivos quando considerados apenas o
valor de significancia estatistica. Objetivos: Este estudo objetivou avaliar a probabilidade de
achados falso-positivo nas metandalises encontradas por meio de abordagens Bayesianas. Me-
todologia: Uma busca nas bases de dados de forma sistematica foi realizada para encontrar
metanalises que apresentassem a associacao significativa entre variantes genéticas e o risco de
infeccdo pelo DENV. Os dados foram extraidos conforme formulério e os calculos foram reali-
zados para determinacédo da notoriedade por intermédio dos valores de Probabilidade Bayesiana
de Falsa Descoberta (BFDP) onde valores >0,8 foram considerados dignos de nota, nas proba-
bilidades prévias de 10 e 10, Foi realizado também uma analise seguindo os Critérios de
\eneza para verificar a qualidade de evidéncia dos estudos. Também foi construida uma rede
proteina-proteina na plataforma STRING 10.5, como uma andlise complementar, para avaliar
a possivel relacdo de expressao entre as variantes que apresentaram notoriedade pelos céalculos
de BFDP. Resultados: Inicialmente, na busca sistematica, foram encontrados 260 artigos. Apds
as etapas de remocao de duplicatas e analise dos critérios de excluséo, sete metanalises em 10
genes de mediadores inflamatérios e 14 polimorfismos estiveram de acordo com todos os cri-
térios de inclusdo e compuseram os resultados. Foram realizados 76 calculos de BFDP, onde 14
tiveram notoriedade a partir da analise Bayesiana (BFDP >0,8). Os genes e polimorfismos que
tiveram notoriedade nos resultados foram MICB/rs3132468, PLCE1/ rs3740360/ rs3765524,
CD32/rs1801274, HLA-A e TNF-a/rs361525. A avaliacdo pelo Critério de Veneza resultou em
um estudo com alta qualidade de evidéncia, 10 com qualidade intermediaria e quatro com baixa
qualidade de evidéncia. Na avaliacdo rede proteina-proteina os resultados mostraram 0 TNF-«
tém desempenhado papel central e importante na resposta imunoldgica da dengue. Concluses:
Este estudo de revalidacdo sistematica com abordagem Bayesiana indicou os polimorfismos
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nos genes MICB, PLCE1, CD32, HLA-A e TNF-a como possiveis biomarcadores de suscepti-
bilidade para infeccdo pelo DENV. Palavras-chave: Infeccdo pelo virus da dengue; Interleu-
cina; Polimorfismo Genético. Agradecimentos: A Coordenagdo de Aperfeicoamento de Pes-
soal de Nivel Superior (Capes), pela concessao da bolsa de mestrado, que permitiu a organiza-
cdo e realizacéo deste trabalho.



