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INTRODUCCIÓN
Recientes estudios de asociación de genoma completo (GWAS) han demostrado que el factor genético del paciente asociado con COVID-19 juega un papel importante en el desarrollo 
y progresión de COVID-19. Actualmente, existen más de 7000 enfermedades raras, la mayoría de ellas con un componente genético. Sin embargo, no ha sido explorada la relación de 
estas variaciones genéticas con el proceso de infección viral y las consecuencias posteriores.
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CONCLUSIÓN
Más de 300 enfermedades raras tienen interacciones potenciales con la infección viral por SARS‑CoV-2.
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