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Resumen:

La cardiopatia chagésica es una miocardiopatia inflamatoria crénica que representa en nuestro medio la méas frecuente y severa consecuencia clinica
de la infeccion. Dado el papel fundamental que desempefia canal de sodio voltaje dependiente, tipo V (SCN5A) en la electrofisiologia cardiaca, el gen ha
sido examinado en un amplio rango de poblaciones y patologias, pero no ha sido evaluado en los pacientes con chagas.

El objetivo fue establecer una posible asociaciéon entre el polimorfismo H558R del gen SCN5A, con parametros clinicos, electrocardiograficos y
ecocardiograficos, en pacientes con serologia positiva, a fin de explicar la heterogeneidad sintomatoldgica y detectar un perfil de riesgo.

En un estudio de casos y controles, se estudiaron 95 individuos: 70 seropositivos y 25 seronegativos. Todos los participantes firmaron un consentimiento
informado. Se les realizé un cuestionario clinico epidemiolégico, examen fisico, ECG (frecuencia, ritmo, eje, trastornos de conduccion, etc) y
ecocardiograma (motilidad, funcion sistélica y diastélica). De una alicuota de sangre se determind la serologia (HAIl y ELISA), reaccion en cadena de
polimerasa, se aislé el ADN y se procedié a la identificacién del polimorfismo propuesto. Analizamos frecuencias alélicas y genotipicas mediante el
andlisis de la prueba de ?2 y la regresion logistica para calcular los odds ratio (OR).Un valor de p <0,05 se consideré estadisticamente significativo.

Frecuencia genotipica H558R: el 35,7% genotipo CC, el 48,5% TC y el 15,8% TT. El genotipo TC también fue mas frecuente (48%) en los
seronegativos. En éste grupo predominaron los sintomas y signos de insuficiencia cardiaca descompensada. Los portadores del genotipo CC con
serologia negativa presentaron mayores alteraciones en el ECG y ECO como: bloqueo AV, QTc prolongado, dilatacién de cavidades y deterioro de la
funcién sistdlica etc., sin diferencias significativas entre los grupos. El andlisis de regresion logistica mostré que el alelo C se asocié significativamente
con un mayor riesgo de desarrollar dilatacién de la auricula izquierda (P = 0.049, OR = 2.77, IC = 1-7.76).

Se encontr6 mayor susceptibilidad para el dafio miocardico entre los portadores del alelo C del polimorfismo H558R por lo que éste alelo podria conferir
mayor riesgo de aparicién y progresion de la cardiopatia Chagasica.
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Abstract:

Chagasic heart disease is a chronic inflammatory cardiomyopathy that represents the most frequent and severe clinical consequence of the infection in
our environment. Given the fundamental role of the type V voltage dependent sodium channel (SCN5A) for cardiac electrophysiology, this gene has been
examined in a wide range of populations and pathologies but has not been evaluated in patients with Chagas disease.

The aim of the present work was to establish a possible association between H558R polymorphism in the SCN5A gene, with clinical, electrocardiographic
and echocardiographic parameters, in patients with positive serology, in order to explain the symptomatic heterogeneity and detect a risk profile.

In a case-control study, 95 individuals were studied: 70 seropositive and 25 seronegative. All participants signed an informed consent. An epidemiological
clinical questionnaire, physical examination, ECG (frequency, rhythm, axis, conduction disorders) and echocardiogram (motility, systolic and diastolic
function) were performed. An aliquot of blood was used to determine the serology (HAI and ELISA), and the DNA was isolated to identify the proposed
polymorphism through polymerase chain reaction. We analyzed allele and genotype frequencies using ?2 test and logistic regression to calculate the
odds ratio (OR). A value of p<0.05 was considered statistically significant.

H558R genotypic frequencies: 35.7% CC genotype, 48.5% CT and 15.8% TT. The CT genotype was also more frequent (48%) in seronegative patients.
Symptoms and signs of decompensated heart failure predominated in this group. CC genotype carriers with negative serology presented major
alterations in the ECG and ECO such as: AV block, prolonged QTc, cavity dilatation and deterioration of systolic function, without significant differences
between the groups. Logistic regression analysis showed that the C allele was significantly associated with an increased risk of developing left atrial
dilation (P = 0.049, OR = 2.77, Cl = 1-7.76).

Greater susceptibility to myocardial damage was found among the carriers of the C allele of the H558R polymorphism, so that this allele could confer a
greater risk of occurrence and progression of chagasic heart disease.
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