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1- INTRODUCAO

A) TEMA E DELIMITACAO DO TEMA: Sendo o tema dessa feira a Nova Terra, trouxemos 0 nosso
trabalho para a propagacdo do e informacdes desse fato que impacta a atualidade, sendo o tema:
Historico, Evolugdo e Fisiopatologia do Covid-19.

B) OBJETIVOS

GERAL.: Informar sobre a evolugdo e o desenvolvimento do virus da Covid-19.



2 - REFERENCIAL TEORICO

https://www.sanarmed.com/evolucao-clinica-da-covid-19-ligas

https://www.canalciencia.ibict.br/ciencia-em-sintesel/especial-covid-19/353-novo-coronavirus-
origem-e-evolucao-baseadas-em-estudos-filogeneticos
https://www.canalciencia.ibict.br/ciencia-em-sintesel/especial-covid-19/353-novo-coronavirus-origem-
e-evolucao-baseadas-em-estudos-filogeneticos
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3-HISTORICO

O novo coronavirus pertence a uma familia de virus chamada Coronaviridae. Essa familia é
conhecida por constituir uma gama de virus que possuem como material genético o RNA (acido
ribonucleico - responsavel pela sintese de proteinas nas células) e por causarem doencas comuns
em seres humanos como resfriados e diarreias.

Em 2003, um coronavirus (SARS-CoV) foi identificado e associado a doenca de Insuficiéncia
Respiratdria Aguda (SARS). Recentemente, surgiu um novo coronavirus na regido de Wuhan, na
China, batizado provisoriamente de 2019-nCoV, mas que depois veio a ser conhecido como
SARS-CoV-2, como é chamado atualmente. Tal virus pode causar graves problemas
respiratérios em uma parte dos humanos infectados, e até levando algumas dessas pessoas a
morte.

Desde dezembro de 2019, os casos de pacientes com pneumonia de origem desconhecida foram
associados a circulacdo de pessoas no mercado de peixes e frutos do mar de Wuhan. Muitos dos
contaminados declararam ter visitado o mercado no més de novembro. Apesar do citado mercado
ser de peixes e frutos do mar, foi atribuida ao local a transmissdo de animais silvestres
(morcegos) para humanos, sendo ali, até 0 momento, considerada a origem da epidemia da
COVID-19.

As evidéncias cientificas apontam que a transmissdo desse virus ocorre tanto de morcegos para
humanos, quanto entre humanos. Apesar de o distanciamento social e o diagnostico imediato
serem medidas importantes para o controle dessa nova doenca epidémica, estudos que busquem
analisar o local de origem do virus, a relacdo dele com outras doencas virais, e como ele se
adapta a diferentes lugares por meio de mutagdes podem ajudar a entender a progressao da
COVID-19, bem como servirem de base para o desenvolvimento de novos medicamentos.

Na biologia, esse campo de estudos é chamado de filogenética. Para o estudo filogenético de um
determinado organismo, sdo utilizadas informacdes genéticas (genomas) que, por meio de
aplicativos de bioinformaética, por exemplo, podem ser processadas e analisadas para se chegar a
modelos matematicos que melhor expliquem o histérico de evolugéo do virus.

Nessa pesquisa, realizada por cientistas brasileiros da Fundacdo Oswaldo Cruz (Fiocruz), no Rio
de Janeiro, em parceria com pesquisadores da Universidade Campus Biomédico de Roma, na
Italia, foram utilizados modelos matematicos e aplicativos para analisar comparativamente o
genoma do novo coronavirus (2019-nCoV) com os genomas do virus SARS, do MERS
(Sindrome Respiratéria do Oriente Médio), e com o do coronavirus tipo SARS de morcegos.

Dentre as analises filogenéticas, os cientistas realizaram estudos de homologia (estudo biolégico
sobre as semelhancas entre estruturas de diferentes organismos que possuem a mesma origem,
isto €, que tenham algum parentesco, um ancestral comum) com objetivo de encontrar estruturas
moleculares do genoma que possam ter passado por pressdes seletivas (positivas ou negativas)
que tenham privilegiado algumas das diferengas (mutacdes) de certos organismos em detrimento
de outras (evolucdo por selecdo natural).

Os resultados mostram que o genoma de 2019-nCoV é muito préximo do genoma do coronavirus
tipo SARS de morcegos, descoberto e isolado por cientistas em 2015. As analises estruturais



indicaram também mutacdes em duas importantes estruturas do genoma do virus: uma
glicoproteina chamada spike, e outra, que é um nucleocapsideo. A proteina spike possui a forma
de espordo, encontrada na superficie do virus, sendo responsavel pela infeccdo da célula ao
permitir com que o virus se enganche nos receptores da célula em que esté atacando (encaixes
moleculares do tipo chave-fechadura) e assim, consiga invadi-la. J& 0s nucleocapsideos, junto
com outras proteinas, formam o “envelope” viral, a embalagem que da ao virus o seu tipico
formato de coroa (dai o nome “corona™). Essas duas proteinas tém sido estudadas como
estruturas chave para a producgdo de vacinas contra esse novo coronavirus.

Portanto, a pesquisa em tela permitiu aos cientistas concluirem que o 2019-nCoV (atualmente,
SARS-CoV-2) provavelmente tenha se originado em morcegos e, apds sofrer mutagdes, passou a
infectar seres humanos, desencadeando a atual pandemia.



4 - EVOLUCAO

Dailv confirmed COVID-19 cases: are we bending the curve? Our World
Because not everyone is tested the total number of cases is not known. Shown is the 7-day
rolling average of confirmed cases.
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O novo coronavirus pertence a uma familia de virus chamada Coronaviridae. Essa familia é
conhecida por constituir uma gama de virus que possuem como material genético o RNA (acido
ribonucleico - responsavel pela sintese de proteinas nas células) e por causarem doengas comuns
em seres humanos como resfriados e diarreias.

Em 2003, um coronavirus (SARS-CoV) foi identificado e associado a doenca de Insuficiéncia
Respiratdria Aguda (SARS). Recentemente, surgiu um novo coronavirus na regido de Wuhan, na
China, batizado provisoriamente de 2019-nCoV, mas que depois veio a ser conhecido como
SARS-CoV-2, como é chamado atualmente. Tal virus pode causar graves problemas
respiratorios em uma parte dos humanos infectados, e até levando algumas dessas pessoas a
morte.

Desde dezembro de 2019, os casos de pacientes com pneumonia de origem desconhecida foram
associados a circulacdo de pessoas no mercado de peixes e frutos do mar de Wuhan. Muitos dos


http://www.unifap.br/site-mostra-a-evolucao-dos-casos-e-de-mortes-por-covid-19-no-mundo/graficos/

contaminados declararam ter visitado o mercado no més de novembro. Apesar do citado mercado
ser de peixes e frutos do mar, foi atribuida ao local a transmissdo de animais silvestres
(morcegos) para humanos, sendo ali, at¢ o momento, considerada a origem da epidemia da
COVID-19.

As evidéncias cientificas apontam que a transmissao desse virus ocorre tanto de morcegos para
humanos, quanto entre humanos. Apesar de o distanciamento social e o diagndstico imediato
serem medidas importantes para o controle dessa nova doenca epidémica, estudos que busquem
analisar o local de origem do virus, a relagdo dele com outras doencas virais, e como ele se
adapta a diferentes lugares por meio de mutacdes podem ajudar a entender a progressao da
COVID-19, bem como servirem de base para o desenvolvimento de novos medicamentos.

Na biologia, esse campo de estudos é chamado de filogenética. Para o estudo filogenético de um
determinado organismo, séo utilizadas informacdes genéticas (genomas) que, por meio de
aplicativos de bioinformaética, por exemplo, podem ser processadas e analisadas para se chegar a
modelos matematicos que melhor expliqguem o historico de evolugédo do virus.

Nessa pesquisa, realizada por cientistas brasileiros da Fundagdo Oswaldo Cruz (Fiocruz), no Rio
de Janeiro, em parceria com pesquisadores da Universidade Campus Biomédico de Roma, na
Itdlia, foram utilizados modelos matematicos e aplicativos para analisar comparativamente o
genoma do novo coronavirus (2019-nCoV) com os genomas do virus SARS, do MERS
(Sindrome Respiratoria do Oriente Médio), e com o do coronavirus tipo SARS de morcegos.

Dentre as analises filogenéticas, os cientistas realizaram estudos de homologia (estudo biol6gico
sobre as semelhancas entre estruturas de diferentes organismos que possuem a mesma origem,
isto €, que tenham algum parentesco, um ancestral comum) com objetivo de encontrar estruturas
moleculares do genoma que possam ter passado por pressdes seletivas (positivas ou negativas)
que tenham privilegiado algumas das diferencas (mutacdes) de certos organismos em detrimento
de outras (evolucdo por selecdo natural).

Os resultados mostram que o genoma de 2019-nCoV é muito préximo do genoma do coronavirus
tipo SARS de morcegos, descoberto e isolado por cientistas em 2015. As analises estruturais
indicaram também mutacdes em duas importantes estruturas do genoma do virus: uma
glicoproteina chamada spike, e outra, que € um nucleocapsideo. A proteina spike possui a forma
de espordo, encontrada na superficie do virus, sendo responsavel pela infeccdo da célula ao
permitir com que o virus se enganche nos receptores da célula em que esta atacando (encaixes
moleculares do tipo chave-fechadura) e assim, consiga invadi-la. J& os nucleocapsideos, junto
com outras proteinas, formam o “envelope” viral, a embalagem que d4 ao virus o seu tipico
formato de coroa (dai o nome "corona™). Essas duas proteinas tém sido estudadas como
estruturas chave para a producdo de vacinas contra esse novo coronavirus.

Portanto, a pesquisa em tela permitiu aos cientistas concluirem que o 2019-nCoV (atualmente,
SARS-CoV-2) provavelmente tenha se originado em morcegos e, ap0s sofrer mutacGes, passou a
infectar seres humanos, desencadeando a atual pandemia.
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5 - FISIOPATOLOGIA

Em dezembro de 2019, a Organizacdo Mundial de Saude (OMS) foi alertada sobre a existéncia
de um surto de pneumonia por coronavirus em Wuhan, na China. A OMS definiu a nova doenca
causada por coronavirus como COVID-19.

O coronavirus € um virus de RNA envelopado, do género Betacoronavirus, distribuido entre
aves, humanos e outros mamiferos (ROSA; SANTOS, 2020). Mais recentemente, passou a ser
chamado de SARS-CoV-2 (do inglés Severe Acute Respiratory Syndrome Coronavirus 2). Em
11 de margo de 2020 foi considerada uma pandemia (BRASIL, 2020a).

Aspectos imunoldgicos da Covid-19

Segundo Shy e colaboradores (2020), a infeccdo pelo SARS-CoV-2 pode ser dividida em trés
estagios. O primeiro corresponde ao periodo de incubagdo com ou sem virus detectavel. O
estagio 1l refere-se ao periodo sintomatico ndo grave com a detec¢do do virus e o estagio Il é o
sintomaético respiratorio grave com alta carga viral.

Durante os estagios | e 1l € necessaria uma resposta imune enddgena protetora e especifica para
debelar o virus e impedir que a doenca progrida para estagios graves.

Desta forma, € preciso que o individuo tenha bom estado de salde e predisposi¢do genética
adequada. Quando essa resposta enddgena protetora falha, ha a propagacéo do virus com dano
celular em 6rgaos afetados, como os pulmdes, induzindo inflamag&o por meio de macr6fagos e
granulécitos.

Periodo de incubacéo

O periodo de incubacdo dura em média de 5 a 6 dias, podendo variar de 0 a 14 dias ap0s a
exposicdo (BRASIL, 2020b).

Evolugéo clinica e laboratorial da Covid-19

A apresentacdo clinica se assemelha a sintomas leves de pneumonia viral e a gravidade da
doenca varia de leve a grave. Alguns individuos acometidos podem ser minimamente
sintométicos ou assintomaticos. Aproximadamente 80% dos pacientes apresentam doenca leve,
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14% doenca grave e 5% forma critica. Sugere-se que a gravidade da doenca esta associada a
idade avancada e a presenca de condi¢des de satde subjacentes (BRASIL, 2020a).

As experiéncias praticas mostram a evolugdo clinica da COVID-19 em algumas fases.
Entretanto, o periodo em que cada fase ocorre € variavel. Acredita-se, ainda, que a letalidade
pode estar relacionada a fase da doenca.

Em 80% dos casos, 0s sintomas sdo benignos: queda do estado geral, mal estar, anosmia,
disgeusia, sintomas respiratorios, como coriza e sensacao de resfriado prolongado, sem
comprometimento grave ou risco de morte. Contudo, 0s 20% restante terdo a doenca, pelo
menos, em grau moderado com acometimento do sistema respiratério. Destes, 5% necessitarao
de internamento em Unidade de Terapia Intensiva (UTI).

Para compreensdo didatica, as fases podem ser divididas em quatro.
Primeira fase

O paciente encontra-se na primeira semana da doenca. A clinica observada é um estado gripal,
com coriza, mal estar, febricula e em alguns casos ja é observado anosmia e disgeusia. Outros
sintomas também podem ser percebidos, como diarreia e conjuntivite.

Nessa fase, 0s exames laboratoriais de rotina, gasometria arterial e saturacdo de oxigénio (SpO2)
no sangue estardo normais. Pode haver linfopenia leve. Quanto aos exames de imagem, a maioria
tera Tomografia Computadorizada (TC) de térax sem alteracdes, a minoria pode apresentar
Ultrassonografia (USG) de térax com presenca de linha B e, nesses casos, pode ser visto, na TC,
alteracdo do tipo vidro fosco localizada.

Segunda fase

Ocorre por volta da segunda semana. Nesse momento ha o surgimento de tosse seca, artralgia,
mialgia e febricula em torno de 37,5 a 37,8 °C. Se realizado exame laboratorial, hé linfopenia
com maior intensidade, ferritina e proteina C reativa (PCR) elevados, indicando inflamacéo,
SpO2 mais baixa do que na fase anterior, porém, ainda acima de 93%. O dimero-D comeca a
alterar-se.

No Raio X e USG de torax, € observado um pouco mais de espessamento pleural e, na TC de
torax, serd observado vidro fosco, mostrando a instalagdo da pneumonia. Nesse momento, o
individuo pode evoluir com a resolucéo do caso, o que corresponde a maioria (80%), ou com o
agravamento.

Terceira fase

Embora néo seja preciso 0 momento exato dessa fase, ela ocorre com o agravamento dos
sintomas respiratorios entre 0 8° e 0 10° dia, com tosse e dispneia acentuadas e SpO2 menor que
93%. Ha tambem elevacdo mais intensa de ferritina, PCR, desidrogenase lactica (LDH) e
dimero-D. Ha, ainda, elevacdo de IL-6 e, em alguns casos, plaquetopenia.
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Nos achados de imagem, ha maior delineamento do aspecto de vidro fosco e infiltrado bilateral
com predominio periférico. Também pode comecar a surgir derrame pleural localizado.

Quarta fase

A mudanca da terceira para quarta fase é rapida. Nessa fase, o paciente encontra-se em um
quadro mais critico do que na fase anterior. Pode-se observar choque, febre acima de 38 °C,
linfopenia, leucopenia, plaquetopenia, elevagdo de transaminases, elevagédo exacerbada de
ferritina e dimero-D e distarbio de coagula¢do. Em muitos casos, ha também o
comprometimento da fungéo cardiovascular.
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