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RESUMO

Objetivo: Descrever os principais tipos de coronavirus em humanos relatados na literatura e seu diagnéstico,
a fim de fornecer orientagBes confidveis sobre este tema de grande importancia de saude publica no contexto
atual. Revisédo bibliografica: Os coronavirus vém sendo estudados desde 1930 em episddios de infec¢des
entre animais. O primeiro caso em humano foi em 1960. Contudo, os virus com repercusséo clinica em
humanos foram 0 SARS-CoV, MERS-CoV e SARS-CoV-2. A covid-19 foi a mais agressiva, sendo responsavel
por milhGes de mortes no mundo todo. Esta deixou rastros de prejuizos irreparaveis de ordem politica, social,
econdmica e de salde publica, amenizada apenas ap0s a vacinacédo da populagdo. Apesar de avangos no
tratamento, na vacinacdo e nas medidas de biosseguranca, todos os métodos de prevencdo a doenga
continuam sendo baseados no diagndstico e na vigilancia epidemioldgica. O padrdo ouro no diagnéstico
configura-se no RT-PCR. Considerag8es finais: Os coronavirus tém chamado a atencdo de cientistas e
leigos. Pesquisa-se sobre os coronavirus ha décadas, porém com a ameaga a saude humana, aumentou o
aprofundamento de pesquisas sobre o tema, apesar de todo o avanco ainda é necessario, principalmente
neste momento, o avango no diagndstico precoce e o acompanhamento dos tipos de SARS-CoV-2.

Palavras-chave: Covid-19, SARS-CoV-2, Coronavirus, Testes Diagnésticos para covid-19.

ABSTRACT

Objective: To describe the main types of coronavirus in humans reported in the literature and their diagnosis,
in order to provide reliable guidance on this topic of great public health importance in the current context.
Bibliographic review: Coronaviruses have been studied since the 1930s in episodes of infections among
animals. The first case in humans was in 1960. The viruses with clinical repercussions in humans were SARS-
CoV, MERS-CoV and SARS-CoV-2. covid-19 was the most aggressive, being responsible for millions of
deaths worldwide. This disease has left traces of irreparable political, social, economic and public health
damage, mitigated only after vaccination of the population. The disease prevention method continues to be
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based on diagnosis biosafety measures and vaccination. The gold standard in the diagnosis is configured in
RT-PCR and the treatment has not yet been established with a consensus among researchers. Final
considerations: The coronavirus has drawn the attention of scientists and laymen. Coronaviruses have been
researched for decades, but with the threat to human health, the deepening of research on the subject has
increased.

Keywords: Covid-19, SARS-CoV-2, Coronavirus, Diagnostic Tests for covid-19.

RESUMEN

Objetivo: Describir los principales tipos de coronavirus en humanos reportados en la literatura y su
diagnostico, con el fin de brindar una orientacién confiable sobre este tema de gran importancia para la salud
publica en el contexto actual. Revisidn bibliografica: Los coronavirus han sido estudiados desde la década
de 1930 en episodios de infecciones entre animales. El primer caso en humanos fue en 1960. Los virus con
repercusion clinica en humanos fueron el SARS-CoV, MERS-CoV y SARS-CoV-2. El covid-19 fue el mas
agresivo, siendo responsable de millones de muertes en todo el mundo. Esta enfermedad ha dejado huellas
de dafios politicos, sociales, econémicos y de salud publica irreparables, mitigados solo después de la
vacunacién de la poblacién. EI método de prevencién de enfermedades sigue siendo la bioseguridad y la
vacunacioén. El estandar de oro en el diagnéstico se configura en RT-PCR vy el tratamiento adn no se ha
establecido con un consenso entre los investigadores. Consideraciones finales: El coronavirus ha llamado
la atencidn de cientificos y profanos. El coronavirus se ha investigado durante décadas, pero con la amenaza
a la salud humana, la profundizacién de las investigaciones sobre el tema se ha incrementado.

Palabras clave: Covid-19, SARS-CoV-2, Coronavirus, Pruebas de Diagndstico para covid-19.

INTRODUCAO

A doenca por coronavirus de 2019 (Covid-19), na qual o agente etioldgico € o virus da Sindrome
Respiratéria Aguda Grave por Coronavirus do tipo 2 (SARS CoV-2) emergiu como um problema de saude
publica mundial em 30 de janeiro de 2020, na China continental (ZHOU F, et al., 2020). E, até o momento, é
0 maior desafio de saude publica moderno mundial desde a gripe espanhola de 1918 (KIND L e CORDEIRO
R, 2020).

A propagacdo do virus, a quantidade de doentes graves e a mortalidade ainda sdo uma grande
preocupacgdo. Neste contexto, o surgimento de novas estirpes ou variantes, com alteracdes biologicas,
ocasionadas por mutacdes ou recombina¢des genéticas virais (KNIPE DM e HOWLEY P, 2013; FORCHETTE
L, etal., 2021), podem, mesmo com a vacinacao de uma grande parte da populagdo em geral, levar a saude
global ao enfrentamento de varias ondas de reinfec¢bes em diversos paises e a falhas na capacidade de
diagnéstico, uma vez que se trata de uma doenca multifacetéria, algumas destas interfaces, ainda estédo em
estudo(ANDERSEN KG, et al., 2020; NORMILE D, 2023).

Para o enfrentamento a Covid-19, o entendimento cientifico sobre o0 SARS-CoV-2 evoluiu de forma
acelerada, e com isso foi possivel observar uma resposta global eficiente baseada nestas informagdes.
Contudo, apesar de todo o0 avango tecnologico, ha uma grande preocupacdo com a propagacéo do virus, a
guantidade de pacientes com doenca grave e a mortalidade da doenca. Essa mudanga no padrao biol6gico
é vinculada as mutag8es ou/e recombinac¢des genéticas, nas quais novas variantes e estirpes podem emergir.
Neste contexto, foi possivel observar que, ainda mesmo com a vacinacdo de uma grande parte da populagéo
em geral, a saude global enfrenta, ainda, varias ondas de reinfeccées em diversos paises (ANDERSEN KG,
et al., 2020; NORMILE D, 2023). Somado ao contexto das ocorréncias das doencas, ndo se pode esquecer
gue o diagnéstico da covid-19 foi determinante no manejo na pandemia atual. O teste molecular de
Transcricdo Reversa seguida de Reacéo em Cadeia pela Polimerase em tempo real (RT-PCR) é considerado
pela Organizagédo Mundial de Saude como padréo ouro para deteccdo do SARS-CoV-2. No Brasil € o método
de referéncia para confirmar a Covid-19 nos estagios iniciais da infeccdo, antes da deteccao de anticorpos,
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permitindo o diagnostico precoce e também a diferenciacdo de outros virus respiratérios, com alta
sensibilidade e especificidade (MOHAMADIAN M, et al., 2021).

Essa revisdo tem como objetivo reconhecer os principais tipos de coronavirus em humanos, como
identifica-los e confirmar o diagndstico, contribuindo na comunidade cientifica, na educagdo em saude para a
populacao, os quais tem buscado por contetido informativo seguro e em fontes de qualidade. Isto posto, foram
analisados artigos cientificos e extraido informag8es sobre os principais tipos de coronavirus em humanos,
repercussdo clinica e diagndstico, a fim de fornecer orientagbes confiaveis sobre este tema de grande
importéncia de salde publica no contexto atual.

REVISAO BIBLIOGRAFICA
Historia do coronavirus em humanos

Quando se fala sobre os tipos de coronavirus, é importante saber que a nomenclatura desses virus
também é responsabilidade do Comité Internacional de Taxonomia de Virus (ICT), no qual possui um grupo
de estudos para cada familia de virus. Esse grupo define as espécies de virus e tdxons de niveis superiores,
como subgéneros, géneros e subfamilias (GORBALENYA AE, 2020; ENJUANES L, et al., 2008).

Além da nomenclatura dos virus, existe uma agéncia responsavel em nomear as doencgas causadas por
virus humanos em desenvolvimento e quem desempenha esse papel é a Organizacdo Mundial da Saude,
sendo esta, a responsavel por elaborar o nome covid-19, além de fazer acompanhamentos sobre os impactos
causados pela doencga e as recomendacdes globais para o combate e controle da pandemia (CSG, 2020).

Adicionalmente, para a discusséo relacionada aos tipos virais e as técnicas moleculares de deteccéo e
identificacao € necessario sabermos que o género Coronavirus séo virus RNA fita simples de sentido positivo,
e como proteinas estruturais o nucleocapsideo, membrana, envelope e spike, possuem um comprimento de
26 a 32 quilobases, ocupando o lugar de maior genoma para virus RNA envelopados que se replicam por
meio da producéo de multiplos RNA que agem como mensageiros (MRNAs), sdo pertencentes a ordem
Nidovirales e familia Coronaviridae, subfamilia Orthocoronaviridae, sendo divididos em quatro géneros
Alfacoronavirus (AlfaCoV), Betacoronavirus (BetaCoV), Gamacoronavirus (GamaCoV) e Deltacoronavirus
(DeltaCoV), bem como varios subgéneros e espécies; O MERS-CoV, SARS-CoV-1, SARS-CoV-2 pertencem
ao género BetaCoV (ENJUANES L, et al., 2008).

Outra caracteristica importante desses virus, € possuir em sua estrutura, um aspecto de coroa, o qual é
evidenciado pela presenca da proteina spike (S) na superficie do virion. A proteina S, além de intervir na
ligacdo do virus, também age nos receptores da célula hospedeira facilitando a entrada do virus, em alguns
COVs, ela auxilia essa fusao célula-célula, no qual contribui para uma transmisséo viral direta e se espalha
entre as células. Desse modo, rapidamente acontece o impedimento da agdo dos anticorpos neutralizantes
do virus. Os COVs se tornaram os principais patégenos de surtos de doencas respiratorias emergentes
devido a sua capacidade estrutural e repercussao clinica na saiude humana (YANG H e RAO Z, 2021,
JACKSON CB, et al., 2022; MALIK YA, 2020; ARIAS LM, 2021).

O conhecimento detalhado das proteinas do virus, somado as informacdes epidemiolégicas, pode
contribuir para a descoberta de tratamentos e acdes para a prevencao da covid-19. Embora o mundo tenha
se voltado para elucidacdo do SARS-CoV-2 na atual pandemia, faz-se de grande relevancia destacar que os
coronavirus ja vém sendo estudados desde 1930, em episédios de infec¢des entre animais, alguns de maior
importancia veterindria por ocasionarem, em algumas espécies, maior indice de patogenicidade
(GORBALENYA AE, 2020; WOO PC, et al., 2009).

Principais coronavirus humano

A familia Coronavidae em humanos era descrita como um dos agentes etiol6gicos do resfriado até a
emergéncia nos novos coronavirus (FORNI G, et al., 2021). E importante ressaltar que os novos coronavirus,
tais como o Virus da Sindrome Aguda Respiratéria Grave (SARS-CoV, do inglés Severe Acute Respiratory
Syndrome Coronavirus) em 2002 e do Virus da Sindrome Respiratéria do Oriente Médio (MERS-CoV, do
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inglés Middle East Respiratory Syndrome Coronavirus) em 2012, infectavam animais e quebraram a barreira
interespécie, evoluindo, e infectando humanos, causando Sindrome Respiratéria Grave, em uma populagao
altamente susceptivel, com ocorréncia no Oriente Médio, Norte da Africa, Europa, Asiatico e Estados Unidos
(DROSTEN C, et al., 2003; RAMADAN N e SHAIB H, 2019).

Anteriormente a emergéncia dos virus com potencial pandémico, em humanos, foram identificados
coronavirus humanos (HCoVs) que causavam infec¢des respiratérias comuns: Coronavirus Humano 229E
(HCoV-229E); Coronavirus humano NL63 (HCoV-NL63); Coronavirus Humano OC13 (HCoV-OC43);
Coronavirus Humano HKU1 (HCoV-HKU1) (ZHU Z, et al., 2020; KHALID S, et al., 2023).

E, antes do SARS-CoV-2, somente dez coronavirus tinham genoma completo disponiveis, sendo dois
coronavirus humanos (HCoV-229E e HCoV-0OC43), sete coronavirus bovino, e um aviario. Contudo, apés
essa pandemia, foram incluidos dezesseis coronavirus com genomas completos sequenciados, dentre eles,
dois coronavirus humanos NL63 (HCoV-NL63) e (HCoV-HKU1), os outros dez eram coronavirus de
mamiferos e quatro aviarios (WOO PC, et al., 2009; WU Z e McGOOGAN JM, 2020).

O padrao biolégico, ou seja, como e em quais espécies um virus causa doenca, na familia Coronaviridae
tem sido associado ao seu potencial zoondético, estes virus eram descritos como virus transmitidos somente
entre animais, com uma grande gama de susceptiveis. Na familia Coronaviridae, € consenso que as
caracteristicas virais, moduladas por suas proteinas codificadas a partir dos genes, devem ser alvo das
pesquisas para o entendimento da patogénese viral (KNIPE DM e HOWLEY P, 2013).

SARS-CoV, MERV-CoV e SARS-CoV-2 possuem quatro elementos estruturais altamente conservados, as
diferencas bioldgicas observadas entre SARS-CoV, MERV-CoV e SARS-CoV-2, tem sido atribuida as outras
oito proteinas acessorias e a janela de abertura de leitura 14 (ORF, do inglés open reading frame) a diferenca
na patogenia do SARS-CoV-2 (HATMAL MM, et al., 2020).

Nesse contexto, destaca-se o compartihamento de um ndcleo essencial de elementos altamente
conservados dentro da familia Coronaviridae, elementos dos quais promovem uma particularidade vinculados
aos seus genomas (DAKAI K, et al., 2021). Estes elementos conservados conferem a esses virus uma alta
homologia genética, ao compararmos 0 SARS-CoV e SARS-CoV-2, é possivel observar uma homologia na
gual se aproxima a 94,6% de aminoacidos, uma expressiva homologia quando comparamos aos outros que
causam infeccdo em animais e em humanos (HATMAL MM, et al., 2020; ZHOU Z, et al., 2020).

A previsdo do caminho evolutivo do coronavirus nao é possivel, apesar de alguns caminhos evolucionarios
serem mais aceitos (FORNI G, et al., 2021). Ocasionalmente, a sele¢ao positiva no Dominio de Ligacéo do
Receptor (RBD do inglés, Receptor-binding Domain) tem sido relacionado a este processo. Nesse contexto,
os estudos mostram a capacidade do virus em sofrer recombinacdo e gerar novas cepas, 0s quais deixam
uma preocupag¢do mundialmente por serem imprevisiveis. Sendo assim, dos sete coronavirus humano, os
gue se destacaram como uma ameaca ao ser humano e de grande importancia de saldde publica até o
momento foram 0 SARS-CoV-1, MERS-CoV e SARS-CoV-2 (DROSTEN C, et al., 2003; DREXLER, 2021).

Para facilitar o monitoramento de muta¢Bes virais é utilizado o termo variante viral, que se refere a
gendtipos virais que podem apresentar comportamento bioldgico diferente da estirpe arquétipo, neste
contexto, a OMS descreve didaticamente como variantes de preocupacéo (do inglés, variants of concern) as
variantes Alfa, Beta, Gama, Delta e Omicron, complementarmente, para manter um histérico de
monitoramento, eventualmente, as variantes conforme a temporalidade (momento de surgimento, pais e
comportamento biolégico) sdo reclassificadas em Variante sob monitoramento (em inglés Variant Under
Monitoring) e as Variantes Anteriormente Monitoradas (em inglés Former Monitored Variant) (OMS, 2023). A
representacdo taxondmica da Ordem, Familia, Género, Estirpe e Variante com foco na classificagdo da OMS
pode ser observada abaixo, na Figura 1 e Quadro 1.
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Figura 1 - Representacdo taxondmica e definicdo das variantes preocupantes do SARS-CoV-2 e estirpes
humanas de coronavirus de acordo com a classificacdo da OMS.

Classificagdo OMS'
Ordem Familia Subfamilia Género ou Estirpe Rotulo  Variante
Tipo viral viral preocupante
o
L—»HCoV-229E Afa —»B1.17
AlfaCoV - 1= 8 o oVNL63
Beta ——»B.1.351
BetaCoV K3, HOOV-HKUY Gama — P.1
/ MERS-CoV
i - i - SARS-CoV-1 Delta —»B.1617.2
Nidovirales Coronaviridae | Coronavirinae GamaCoV SARS.COV.2 —
Omicron B.1.1.529
\ <: BA1
DeltaCoV

1 Classificacao da OMS para as variantes do SARS-CoV-2:

Abrevia¢fes: HCoV-229E- Coronavirus Humano 229E; HCoV-NL63- Coronavirus humano NL63; HCoV-
HKU1- Coronavirus Humano HKU1; SARS-CoV-1- Coronavirus da Sindrome Respiratéria Aguda Grave 1;
MERS-CoV- Coronavirus Sindrome Respiratéria do Oriente Médio; SARS-CoV-2- Coronavirus da Sindrome
Respiratéria Aguda Grave 2. Nota: imagem construida pelo Microsoft office professional plus 2016.

Fonte: Silva MDH, et al., 2023. Fundamentado em: OMS, 2023 e Parra-Lucares A, et al., 2022.

Quadro 1 - Descri¢do das variantes do SARS-CoV-2 segundo a classificacdo da OMS.

Variante de Interesse (VOI)

Variante Preocupante
(VOC)

Variantes Sob
Monitoramento

Variantes
Monitoradas

(VUM) Anteriormente
a) Variante SARS-CoV-2 com | a) Variante do SARS- | Variante do | VOCs/VOIs/VUMs
mudancas genéticas previstas | CoV-2 que atende | SARSCoV-2 com | anteriores que foram
ou conhecidas que implicam | critérios VOI. b) | alteracbes reclassificados em
em mudanca das | associado a uma ou mais | genéticas pelo menos um dos
caracteristicas  virais, tal | das seguintes | suspeitas de | seguintes critérios:
como, transmissibilidade, | caracteristicas de | afetar as | I) A variante ndo é
gravidade da doencga, escape | relevancia para a saude | caracteristicasdo | mais circulante em
imunolégico, diagnostico e | publica global: virus, com | niveis significativos de
fuga terapéutica. i) Aumento na | potencial risco | saude publica global.
b) identificado por causar | transmissibilidade ou | futuro, mas | II) A variante tem
significativa transmissdo | mudanca prejudicial na | evidéncias pouco | circulado por muito
comunitaria ou aglomerados | epidemiologia da covid- | claras doimpacto | tempo sem impacto
de doenca (Covid-19), em | 19. fenotipico ou | epidemiolégico
varios paises com aumento | ii) Aumento na viruléncia | epidemiolégico. significativo.
relativo a prevaléncia, | ou mudanca na 1)) Evidéncias
aumento do nimero de casos | apresentacdo clinica da cientificas
ao longo do tempo, ou outros | doenca. demonstram que a
impactos epidemiol6gicos e | iii) Diminui¢cdo da eficacia variante ndo esta
risco emergente para a saude | de saude publica e associada com
publica global. medidas  sociais  ou propriedades

diagnésticos disponiveis,
vacinas, terapéutica.

relativas.

Fonte: Silva MDH, et al., 2023. Fundamentado em: OMS, 2023 e Parra-Lucares A, et al., 2022.
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Somado a esse contexto, ainda existe um banco de dados onde todas informacdes de sequenciamento
genético é registrado e disponiveis publicamente, conhecido como Genbank, o qual pertence ao International
Nucleotide Sequence Database Collaboration, que por sua vez comportam outros bancos de dados, como o
DNA Data Bank of Japan (O DNA Data Bank of Japan é um banco de dados biolégico que coleta sequéncias
de DNA), o European Nucleotide Archive (é um repositério que fornece acesso livre e irrestrito a sequéncias
anotadas de DNA e RNA) e o Genbank no NCBI. Essas organiza¢ces mantém trocas de dados diariamente
(CSG., 2020).

O grupo criado pela OMS para rastrear as linhagens genéticas SARS-CoV-2, com uma rede de laboratérios
de referéncia da OMS, tem representantes da GISAID, Nextstrain, Pango, entidades antes responsaveis por
esse acompanhamento, e outros especialistas mundiais de varios paises e agéncias, mantém atualizacées
semanais, com disponibilizacdo de sequéncias de diversos tipos virais de covid-19. Contudo, essa mutacao
na maioria das vezes ndo tem se traduzido em mudanga de tropismo e patogenicidade (LIPPI G, et al., 2021;
OMS, 2023). Com a progresséo da histéria natural da doenga, incontaveis variagfes genéticas do SARS-
CoV-2 originais foram detectados, mas a grande maioria, sem alteracdo de letalidade ou contagiosidade.
Contudo, o monitoramento € indispenséavel para o controle da doengca (NORMILE D, 2023; ZHOU F, et al.,
2022; GIOVANETTI M, et al., 2021).

Para esse controle, as variantes do SARS-CoV-2 precisam ser identificadas, primeiramente recebiam o
nome da regiao onde tinham sido descritas, contudo, houve polémica por gerar preconceito com o uso desta
nomenclatura e a Organizacéo Mundial da Saude (OMS) mudou a nomenclatura para letras do alfabeto grego,
tais como, alfa, beta, gama, delta, épsilon, zeta, eta e assim por diante, as letras sédo seguidas dos niumeros
(OMS, 2023). SARS-CoV-1 (sindrome respiratéria aguda grave causada pelo coronavirus tipo 1): O SARS-
CoV-1 teve seu genoma sequenciado em 2003, o qual mostrou ndo estar intimamente relacionado a nenhum
coronavirus previamente caracterizado, desse modo, ele foi identificado como o patdégeno responsavel pela
doenca. Além disso, foi encontrado padrdes distintos nas sequéncias do genoma do virus SARS, o que pode
explicar sua viruléncia severa. Pertence a familia Coronaviridae de ordem Nidovirales e género
Betacoronavirus, caracterizado como virus envelopados com genoma de RNA de fita simples e sentido
positivo (SNIJDER EJ, et al., 2003; KSIAZEK TG, et al., 2003).

Recebeu esse nome por ndo responder aos tratamentos antimicrobianos para pneumonia, sua origem
pode ter acontecido em animais selvagens, como gatos civet no sul da China. O primeiro caso foi em
Guangdong, na China, com um surto de pneumonia atipica em novembro de 2002, até aquele momento, os
coronavirus eram conhecidos apenas por causarem infec¢des respiratorias leves. No entanto, 0 SARS-CoV-
1 deixou um alerta sobre esse virus, por sua potencialidade de se espalhar rapidamente pelo mundo, uma
vez que de 8.096 pessoas, que foram infectadas e aproximadamente 800 foram a ébitos (PEIRIS JSM, et al.,
2003).

Os sintomas relacionados a doenca, apresentava-se como febre de 38°C ou mais, tosse, falta de ar,
infiltrados pulmonares. Ficou evidente, também, que a sua transmissdo se da por meio de goticulas ao tossir
ou espirrar por quem estd na fase ativa da doenga, ou contato de um paciente com SARS. Outro fator
apresentado como pessoa infectada seria aos pacientes com auséncia de resposta a cobertura antimicrobiana
para pneumonia bacteriana, suspeitando de uma doenca viral (DROSTEN C, et al., 2003).

Nesse contexto, apés o conhecimento e estudos, estabeleceram-se medidas de prevengéo, diagndstico e
tratamento. A prevencao se dava em isolamento social e higienizagdo das méos e ambientes. O diagndstico
seria através dos testes feitos por reacdo em cadeia da polimerase via transcriptase reversa em tempo real
(RT-PCR), na qual se utilizavam amostras das secre¢fes respiratérias e sangue. Por fim, o método de
tratamento por se tratar de virus desconhecido, eram usados antibidticos empiricos de amplo espectro,
embora, posteriormente, houvesse discordancias entre os estudiosos (MANOCHA S, et al., 2003). O MERS-
CoV (sindrome respiratéria do Oriente Médio): também pertence a familia Coronaviridae, sendo da linhagem
C um Betacoronavirus com genoma de RNA de fita simples de sentido positivo, ficou conhecido como
sindrome respiratoria do Oriente Médio, foi considerado uma epidemia viral, a qual teve sua origem na Arabia
Saudita em 2012, quando aconteceu o primeiro caso de infeccdo em humanos do MERS-CoV. Este patégeno,
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além de apresentar uma alta taxa de mortalidade, ele também ocasionava insuficiéncia respiratoria e renal
(WIT E, et al., 2016; RAMADAN N e SHAIB H, 2019). Assim como 0 SARS-CoV-1, o modo de transmisséo
do MERS-CoV também ocorria através do contato direto de pessoa para pessoa, goticulas respiratérias ou
aerossois. Ademais, os sintomas apresentados eram febres, calafrios, mialgia, tosse e sintomas
gastrointestinais, podendo evoluir para doenca respiratéria grave. Ainda que o quadro cinico seja parecido
com o de SARS-CoV-1, a doenca causada pelo MERS-CoV possui uma taxa de mortalidade superior (WIT
E, et al., 2016; ALGHAMDI IG, et al., 2014).

Importante ressaltar, que o modo de prevencéo e diagnésticos permaneceram os mesmos utilizados em
2002, entretanto, os tratamentos tiveram alguns avancos. Todavia, a prevencao se pautava pela higienizacao,
uso de mascaras e isolamento social. O diagndstico do MERS-CoV ocorria por testes de reacdo em cadeia
da polimerase via transcriptase reversa em tempo real (RT-PCR) de amostras de secrec¢des respiratorias e
sangue. O tratamento do MERS-CoV foi semelhante ao do SARS-CoV, porém incluiram medicamento inibidor
de protease anti-retroviral e interferons, até aguele momento néo havia uma cura para doenga e nem vacina
para prevencéo (EZHILAN M, et al., 2021; MOHAMADIAN M, et al., 2021).

O SARS-CoV-2 (sindrome respiratéria aguda grave causada pelo coronavirus tipo 2):

Pertencente a familia Coronaviridae, da ordem Nidovirales e género Betacoronavirus com genoma RNA
de fita simples e sentido positivo, 0 SARS-CoV-2 teve seu primeiro caso de infec¢do no final de 2019 em
Wuhan, na China, como uma pneumonia de causa desconhecida, a qual poderia estar ligado a um mercado
de frutos-do-mar e animais Uumidos, desde entdo, foi classificada como sindrome respiratéria aguda grave
coronavirus 2 (SARS-CoV-2) responsavel pela Doenga Causada pelo Coronavirus em 2019 — Covid-19 (ZHU
N, et al., 2019). A Covid-19 deixou rastros de prejuizos irreparaveis de ordem politica, social, econdmica e de
saude publica, a qual foi amenizada apenas apés a vacinagdo da populacdo (FERNANDES J, 2020).

Apresenta como sintomas: febre, tosse, fadiga, dispneia, mialgia, confusdo mental, cefaleia, dor de
garganta, rinorreia, dor toracica, diarreia, nauseas e vomitos, alguns pacientes apresentam também perda de
paladar ou olfato e erupgéo cutdnea. Assim como os outros COV's responsaveis por infecgcdes em humanos,
0 modo de transmisséo é por contato direto com uma pessoa infectada, por goticulas respiratérias. O meio
de prevencgdo ocorre pelo uso de mascara e higiene das maos e objetos pessoais, isolamento social e
vacinagcdo completa (OMS, 2023; YANG H e RAO Z, 2021).

Somado ao contexto das ocorréncias das doencas, ndo se pode esquecer que 0 método de diagndstico é
crucial no manejo das doengas e principalmente da pandemia atual. Uma das principais técnicas para
diagnéstico laboratorial € o teste de detecgdo de acido nucleico viral, o RT-PCR, considerado pela
Organizagdo Mundial de Saude como padrdo ouro para deteccdo do SARS-CoV-2, pois se baseiam nas
sequéncias Unicas de RNA viral, com confirmag&o por sequenciamento de &cidos nucleicos, em pacientes
sintométicos o teste possibilita o diagndstico precoce, pois é realizado entre o terceiro e o nono dia por
amostras de swabs nasofaringe e orofaringe, escarros, secrecdo traqueal e lavagem broncoalveolar em
pacientes mais criticos (MOHAMADIAN M, et al., 2021).

Nesse entendimento, o RT-PCR é um método no qual se detecta e quantifica o RNA viral, sendo este
muito especifico para detectar a presenca de SARS-CoV-2 em uma amostra biolégica. No Brasil € o0 método
de referéncia para confirmar Covid-19. Desse modo, ao invés da sorologia, o RT-PCR em tempo real, fornece
informacdes importantes nos estagios iniciais da infec¢do, antes da deteccdo de anticorpos, permitindo o
diagnéstico precoce e também a diferenciacéo de outros virus respiratérios, sendo assim, 0 método apresenta
alta sensibilidade e especificidade (MOHAMADIAN M, et al., 2021).

Desse modo, o diagnéstico do SARS-CoV-2, é realizado através da clinica do paciente e também com
exames de imagem e confirma¢&@o com diagnéstico laboratorial, o qual é realizado através do método de da
transcricdo reversa seguida da reacdo em cadeia da polimerase em tempo real (RT-PCR) considerado padréo
ouro pela OMS, por amostras de lavado broncoalveolar, biépsia pulmonar, escarro, e swab naso e
orofaringeo, fezes, urina, sangue e até saliva e também por outros testes como o imunocromatograficos, RT-
LAMP (amplificacdo isotérmica mediada por loop com transcriptase reversa), também o teste Imunolégico:
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Ensaio imunoenzimatico (Enzyme-Linked Immuno- sorbent Assay - ELISA); (ECLIA) Imunoensaio por
Eletroquimioluminescéncia; (CLIA) Imunoensaio por Quimioluminiscéncia (EZHILAN M, et al., 2021; OMS,
2023; MOHAMADIAN M, et al., 2021).

Neste contexto, atualmente, a partir de 9 de fevereiro de 2023, as variantes 6micron séo as Unicas VOC.
Esse tipo viral tem mais de 50 mutag6es descritas, quando comparada ao SARS-CoV-2 arquétipos isolado
de Wuhan (DHAMA K, et al., 2023).

Atualmente, sdo muitas as mutacdes relatadas fora da proteina S, nos genes N, E, ORF1a, ORF1b, ORFS,
ORF9b, entre outros genes incluindo as diversas linhagens descendentes de Omicron. Contudo, neste
contexto, a glicoproteina S é a principal proteina de ligacdo aos receptores celulares, e mutacdes no gene
gue a codifica é que tém sido relacionadas a quebra de barreiras interespécie, fuga imunolégica (vacinal ou
a infeccao natural) e a novas formas de doenca (OMS, 2023; KHALID S, et al., 2023; FORNI G, et al., 2021;
GIOVANETTI M, et al., 2021).

Apesar da possibilidade de muta¢des positivas propiciadas pela sele¢do natural, em um ambiente de
tratamento e vacinagdo, considerando a alta transmissibilidade do covid-19 e sua capacidade de adaptacao
seu desaparecimento natural parece ser improvavel (OMS, 2023; KHALID S, et al., 2023). Adicionalmente, as
variantes mais recentes isoladas BQ e XBB &micron apresentarem evasédo imune, com ndo reconhecimento
de anticorpos produzidos por pessoas vacinadas ou naturalmente infectadas (WANG Q, et al., 2023).

Independente da evolu¢cdo do SARS-CoV-2 as plataformas de producgéo vacinal estdo bem estabelecidas
e podem rapidamente disponibilizar vacinas eficazes. Contudo, no processo de aquisi¢do de imunidade nédo
pode ocorrer barreiras econémicas ou geograficas para que ocorra o controle da covid-19 (KHALID S, et al.,
2023). Adicionalmente, ha disponibilizacdo de tratamento mais assertivo e alguns medicamentos antivirais
estdo obtendo sucesso na inibicdo da proliferacao viral em pesquisas clinicas (BUTLER CC, et al., 2023;
NAJJAR-DEBBINY R, et al., 2023).

Neste contexto, 0s genes mais pesquisados, sdo o gene da proteina N, 24 da E, 24 o ORFlab, 8 da
proteina S, entre outros genes. Essa estratégia de amplificar mais de gene viral favorece que mesmo na
presenca de mutacfes no gene alvo seja possivel a identificacdo dos doentes (OMS, 2023).

CONSIDERACOES FINAIS

Os coronavirus chamam a atencéo ndo apenas da comunidade cientifica, mas principalmente de pessoas
gue buscam conhecimento em fontes seguras sobre o tema. Embora os estudos sobre coronavirus remonta
desde 1930, somente em 2019, com o SARS-CoV-2 0 mundo sente a patogenicidade e adaptagdo desse
virus, com perdas materiais e humanas irreparaveis devido as mais variadas manifestacdes clinicas da
doencga. Neste contexto, € claro que h& avanco cientifico, com tratamentos antivirais eficazes, com a
existéncia de plataformas de producdo de vacinas capazes de responder, rapidamente, aos desafios
pandémicos, e o desenvolvimento e a ado¢do de medidas de biossegurangas efetivas. Contudo, os desafios
emposto pelas novas variantes do SARS-CoV-2, demonstram a necessidade de manutengdo e expansao do
diagnostico molecular da Covid-19, com sequenciamento dos tipos virais e das medidas de vigilancia
epidemiolégica para o controle das variantes emergentes, para mitigar novas expansdes da pandemia. Neste
contexto, ainda ndo ha variante mais virulenta, a qual escape da protecao fornecida pela vacina e que nao
seja diagnosticada por ensaios de RT-PCR. Estabelece-se assim, o consenso que a vacinagdo, as medidas
preventivas e o diagnoéstico precoce continuam muito necessarios na manutencao da vigilancia e controle da
Covid-19.
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