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Resumen: El SARS-CoV-2 causante de la COVID-19, ingresa a la célula por medio del
dominio de unién al receptor (RBD) de la proteina (S) con el receptor de ECA2 de la célula
humana, ademds ofros receptores y moléculas participan en el ingreso. Se han reportado
variantes aminoacidicas y nucleotidicas en ECA2 que podrian condicionar el cuadro clinico
de la COVID-19, su identificacién aportaria datos de la severidad de la enfermedad. Se
identificaron las posibles variantes nucleotidicas en los exones 1, 2, 8 y 9 de ECA2 de pacientes
que cursaron con COVID-19 infectados en estadios leve - grave en el periodo 2020-2021
de la Ciudad de Puebla del hospital regional ISSSTE y del IMSS Hospital General Zona 20
“La Margarita”. Se realizé una investigacién observacional, descriptiva y transversal, con
muestras de ADN de pacientes que cursaron con infeccién por SARS-CoV-2 y de personas
clinicamente sanas. Se realizé PCR flanqueando 4 exones de ECA2, los productos obtenidos
fueron purificados y enviados a secuenciacién para ser analizados mediante programas de
bioinformdtica. Se obtuvieron los productos de PCR de los exones 1, 2, 8 y 9, hasta el momento
se han secuenciado muestras de 18 pacientesy 1 del grupo control (el producto de cada exén
y de cada paciente se realizé por triplicado), los electroferogramas obtenidos se analizaron
con el programa Bioedit, mediante BLAST del NCBI se comparé la secuencia con el gen
ECAZ2 reportado en la base de datos Gen del dominio NCBI, y mediante Clustal Omega tipo
EMBOSS Needle y SnapGene se identificé una insercién de 5 nucledtidos en el exén 9, en

11 de 19 pacientes, actualmente se estd analizando su implicacién clinica.
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