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Introduç~ao: H�a evidências da associaç~ao da gravidade da
COVID-19 com níveis s�ericos elevados da interleucina-18 (IL-
18), as variantes gen�eticas desta citocina podem influenciar
sua express~ao e níveis s�ericos, contribuindo para a gravidade
da COVID-19, h�a poucos estudos que correlacionam os poli-
morfismos gen�eticos da IL-18 com a gravidade desta doença,
por isso buscamos contribuir para a compreens~ao da hetero-
geneidade clínica e desfecho em uma amostra da populaç~ao
brasileira de pacientes com COVID-19.

Objetivo: Avaliar a associaç~ao dos polimorfismos no gene
da IL-18 com a gravidade clínica e desfecho da COVID-19 em
uma amostra do estado do Paran�a (PR).

M�etodo: O estudo incluiu 158 pacientes de ambos os
sexos, que recorreram ao serviço de atendimento hospi-
talar no período de junho a novembro de 2020 e que testa-
ram positivo para SARS-CoV-2/RT-PCR+. Foram incluídos
pacientes advindos da Universidade Estadual do Centro
Oeste (UNICENTRO) de Guarapuava; da Universidade
Estadual de Londrina (UEL) em Londrina e da Pontifícia
Universidade Cat�olica do Paran�a (PUCPR) em Curitiba. As
an�alises moleculares foram realizadas no Instituto para
Pesquisa do Câncer (IPEC) de Guarapuava - PR. A coorte foi
composta por 3 grupos e a estratificaç~ao dos casos foi feita
por gravidade, conforme crit�erios estabelecidos pela Organ-
izaç~ao Mundial da Sa�ude.

Resultados: Avaliamos as variantes da IL-18 associados a
gravidade da COVID-19 (casos leves x casos moderados e
graves) e obtivemos os seguintes polimorfismos: rs360721
(alelos: C/G /freq: 0.22/ OR 1.603 (0.849; -3.026)/p: 0.1456),
rs549908 (alelos: G/T /freq: 0.22/ OR 1.285 (0.6617; -2.496)/p:
0.4588), rs45497197 (alelos: T/C /freq: 0.01/ OR 0.2173 (0.01918;
-2.463)/p: 0.2179), rs147751347 (alelos: T/G /freq: 0.02/ OR 1.532
(0.3591; -6.539)/p: 0.5643), rs141025779 (alelos: A/G / freq: 0.02/
OR 1.657 (0.3826; - 7.178)/ p: 0.4994), rs4988359 (alelos: C/T /
freq: 0.14 / OR 1.166 (0.5261; -2.584)/p: 0.7052). Consideramos
tamb�em a associaç~ao entre o desfecho clínico (recuperados x
�obitos), neste cen�ario encontramos apenas uma variante:
rs549908 (alelos: G/T / freq: 0.22 / OR 0.2556 (0.08; - 0.78)/p:
0.01757).

Conclus~ao: Esses achados sugerem que a variante do gene
da IL-18, rs549908, est�a associado ao desfecho clínico da
COVID-19 e que s~ao necess�arios mais estudos para avaliar
importância das variantes gen�eticas do gene da IL-18 como
marcadores de progn�ostico na doença.
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Introduç~ao: Os dados de Covid-19 em indivíduos com
câncer demonstram maior risco de complicaç~oes, maior
chance de internaç~oes e pior progn�ostico. Por�em n~ao est�a
claro se essa gravidade se mant�em com as mais recentes var-
iantes e ap�os a expans~ao da vacinaç~ao.

Objetivo: Avaliar os desfechos da infecç~ao por SARS-CoV-2
em pacientes com câncer durante a predominância da var-
iante Ômicron e ap�os vacinaç~ao em larga escala, e comparar
com os dados do período inicial da pandemia.

M�etodo: Estudo de coorte retrospectivo, realizado em
janeiro/2022 no Instituto do Câncer do Estado de S~ao Paulo.
Foram incluídos todos os casos confirmados de COVID-19,
definidos por PCR ou Teste r�apido (antígeno) positivos. Dados
obtidos das planilhas do SCIH, derivadas de busca ativa e pro-
spectiva do Serviço. As seguintes vari�aveis foram avaliadas:
idade, sexo, etnia e diagn�ostico oncol�ogico. Os desfechos defi-
nidos foram: mortalidade, internaç~ao, internaç~ao em UTI e
uso de ventilaç~ao mecânica invasiva (VMI) em pacientes
internados na UTI. Dados comparados com a casuística publi-
cada do Instituto, referente ao período de 31/03 a 02/09/2020.

Resultados: Foram incluídos no período de janeiro/2022
554 casos, e no período anterior (s�erie hist�orica, 2020) 576
casos. Idade mediana 55a no grupo atual vs 63a na s�erie
hist�orica; 55,6% vs 50,7% mulheres. Os principais diagn�osticos
oncol�ogicos foram trato gastro-intestinal (19,9% no grupo
atual vs 20,4% na s�erie hist�orica), mamas (13,7% vs 13,7%),
gênito-urin�ario (11,4% vs 10,5%) e onco-hematol�ogicos (16,4%
vs 17,7%). Os desfechos, com respectiva comparaç~ao com a
s�erie hist�orica, est~ao demonstrados na tabela 1.

Conclus~ao: No estudo atual, observamos melhora signifi-
cativa na evoluç~ao da Covid-19 em pacientes com câncer,
incluindo menor gravidade e mortalidade. A mudança no
progn�ostico pode dever-se a alguns fatores, ou associaç~ao dos
mesmos: maioria da populaç~ao com esquema vacinal com-
pleto; predominância de variante eventualmente menos
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