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RESUMO

A COVID-19 é uma doenga causada pelo virus
SARS-COV-2 que recentemente teve um grande
impacto mundial pela sua evolugdo pandémica. O
sistema ABO tem sido associado a certas doencgas
ao longo do tempo, e mais recentemente iniciaram
estudos sobre a sua associagdo com a doenga da
COVID-19. Acredita-se a genética dos hospedeiros
podem contribuir nas diversas manifestagdes clinicas
e na severidade da doenga apresentadas de
individuo para individuo. Como tal, este estudo teve

METODOLOGIA

As recomendagdes PRISMA foram utilizadas para a
elaboragcdo deste estudo com o auxilio da ferramenta
Rayyan. A pesquisa foi realizada nas plataformas
PubMed e WebOfScience com os seguintes descritores
booleanos: : [(((COVID-19) OR (SARS-COV-2)) AND
((ABO GENOTYPE) OR (ABO ALLELIC VARIANTS) OR
(SNP)) AND (ABO BLOOD GROUP) AND
(SEVERITY))))]. Foram incluidos estudos de qualquer tipo
de metodologia ciéntifica que relacione variantes alélicas
de gendtipos do sistema ABO e sintomatologia ou

severidade da COVID-19, sem limitagbes temporais, e
foram excluidos estudos escritos em linguas que néo a

o objetivo de perceber se as variagbes genéticas
encontradas cromossoma 9 do locus do gene ABO

podem ter influéncia na suscetibilidade dos inglesa, portuguesa ou espanhola, bem como artigos de
individuos para a doenga COVID-19. revisao — I —
47 de Artigos 36 artigos apds 6 artigos apds
identificados exclusdo de excluséo conforme
RESULTADOS duplicados I critérios de exclusdo

Figura 1: Fluxograma PRISMA

go Genétipos do Gene ABO Analisados Resultado

(Lehrer & Rheinstein, rs657152

2021)

Né&o encontram associagéo com a severidade da COVID-19.

(Gémezetal., 2021) rs8176719 comdelegdo de um alelo G: Grupo O. Com
alelo G: AA

rs8176746: A0, AB, ou BO

rs1053878: Variante A1

rs41302905: Variante A2

Apresentou um fator de risco para a severidade da COVID-19
nos gendtipos dos individuos do grupo A.

(Ellinghaus D; et al., 2020) rs657152 Apresentou um maior suscetibilidade paraa COVID-19 no grupo
A, comparativamente a grupos ndo-A e uma menor
suscetibilidade no grupo O comparado com os ndo-O.

(Wuetal., 2021) rs8176719 Apresentou menor severidade paraa COVID-19 em individuos

com alelos T/T homozigéticos, que é caracteristica do grupo O.

(Nishida et al., 2022) rs8176719: Grupo O

Rs8176747: Grupo Aou B

Apresentou-se que o grupo O tem menor risco de desenvolver
COVID-19 ao contrario do grupo A que apresenta maior risco de
doenca.

(Wangetal., 2021) rs529565 ou rs8176719: Grupo O
rs635634: Grupo A
rs7030248: Grupo B

rs687289: Grupo AB

Por um estudo mendeliano randomizado o grupo O apresentou
mais suscetibilidade @ COVID-19 enquanto o grupo A foi menos
suscetivel.

DISCUSSAO

|

Perante os resultados obtidos nos estudo analisados é possivel perceber que o gendtipo do sistema ABO dos
hospedeiros podem influenciar na severidade da doenga, apesar destes mecanismos ainda ndo estarem bem
definidos.

Estudos sobre as influencias genéticas dos individuos sdo de grande importancia, uma vez que perceber como o
sistema imunitario responde a infe¢do do SARS-COV-2 pode ser Util para delinear estratégias de tratamentos e
planos de prevengédo de modo a identificar as populagdes de risco, contribuindo para a melhoria da saude publica.
Contudo, mais estudos precisam de ser realizados.
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