Variantes em genes de miRNAs influenciam a sindrome da fibromialgia,
mas nao a ansiedade, depressao, incapacidade, perfil fisico-funcional e
sensibilidade a dor em mulheres.
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Introdugcdo: A fibromialgia €& wuma sindrome reumatica de dor
musculoesquelética generalizada difusa e crbnica, caracterizada pelo
surgimento de pontos dolorosos a palpagao e sintomas debilitantes, portanto
uma doenga complexa resultante de combinagcbes de fatores ambientais e
genéticos. Objetivo: Analisar as variantes genéticas dos miRNAs: FADS1,
mMiRNA296, miRNA199a, miRNA499a e miRNA532-5p em mulheres com
fibromialgia e sua relagdo com dor, gravidade dos sintomas e capacidade
funcional dos membros inferiores. Métodos: O estudo foi composto por 50
mulheres do grupo FM e 95 mulheres grupo controle. O indice de Gravidade dos
Sintomas, o indice de Dor Generalizada, o Inventario de Depresséo e Ansiedade
de Beck, o Questionario de Impacto da Fibromialgia, o Questionario de Dor
McGill, o teste de sentar e levantar e a analise genética de miRNAs por gPCR
foram realizados. Valor de p adotado foi de 5%. Resultados: Foi verificado que
91,6% das mulheres sem fibromialgia eram portadoras do genoétipo GG para o
miRNA 296 (p=0,026). 78,2% das mulheres fibromialgicas eram homozigotas
para o alelo G do miRNA 499a (p=0,000) e 100% delas eram homozigotas CC
para o miRNA 199a. Nao houve diferenga estatistica entre as caracteristicas
demograficas e clinicas (idade, intensidade da dor, ansiedade, subescalas de
depressao e capacidade funcional) de mulheres com fibromialgia com os
mMiRNAs FADS1, miRNA 296 e miRNA 499a. Conclusao: As variantes genéticas
nos miRNAs 296, miRNA 199a e miRNA 499a devem contribuir para uma melhor
compreensao da fisiopatologia em mulheres portadoras de FM.
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