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RESUMO

As mutacbes do virus SARS-CoV-2 refletem diretamente na transmissdo, logo analisar seu genoma é
também compreender os efeitos nos sintomas e na epidemiologia de cada regido, pois além de transcri¢éo
de proteinas, trata-se de entender as implicacdes destas.
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ABSTRACT

The mutations of the SARS-CoV-2 virus reflect directly on transmission, so analyzing its genome is also
to understand the effects on symptoms and epidemiology of each region, because in addition to protein
transcription, it is about understanding the implications of these.
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1 INTRODUCAO

Ao surgimento da pandemia COVID-19, os estudiosos da comunidade cientifica global envidaram
para o combate a doenca (WANG H, et al., 2020) na tentativa de reduzir suas consequéncias. Para isso, 0
sequenciamento foi uma importante medida adotada para acompanhar as novas variantes e poder investigar
as possiveis alteracdes que modificaram o curso da doenca.

Para além da evolucdo da pandemia da COVID-19 desde dezembro de 2019, o sequenciamento
geneético e sua descricdo detalhada permitem tambeém a comparacdo com outras epidemias causadas por
coronavirus, como a Sindrome Respiratoria do Oriente Médio -MERS, 2012 e Sindrome Respiratoria
Aguda Grave, SARS-CoV, (Korber B, et al., 2020), o que levou a compreender as similaridades e diferencas
entre estes, a fisiopatologia e gerar descobertas sobre a clinica e epidemiologia, bem como favorecer o
diagnostico por testes laboratoriais, como o teste da reacdo em cadeia da polimerase-transcriptase reversa
em tempo real (WANG H, et al., 2020).
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2 OBJETIVOS
Descrever as mutagdes ocorridas no genoma do virus SARS-CoV-2 durante o periodo de 2020 e 2021,
para compreender suas correlagbes com os sintomas, transmissdo e severidade da doenga no cenario

mundial.

3 METODO

Foram selecionadas publicagdes das revistas cientificas Nature, BioRXiv e Science Direct, obtidas por
buscas no Google Académico e PubMed, durante o periodo de janeiro de 2020 a margo de 2021, sendo
utilizados descritivos: “Coronavirus e mutagdes”, “Coronavirus e complica¢des”, “Coronavirus e
fisiopatologia”, “SARS-CoV-2 e mutagdes”, “SARS-CoV-2 e complicacdes e mutacdes”. A populagdo
estudada foram casos-controle de pacientes sintomaticos da China, Brasil, Europa, Estados Unidos que
testaram positivo para COVID-19, para estudo da fisiopatologia, além do sequenciamento genémico dos
virus e efeitos em mamiferos infectados por outros coronavirus. De 12 artigos, foram selecionados 8 artigos

aqui expostos. N&o foram selecionados artigos que nao se correlacionam com os descritos.

4 RESULTADOS

Pelos estudos, nota-se que a variante inglesa apresenta mutacfes na proteina D614G da proteina Spike,
culminando em maiores infectividade, fusionamento com a membrana e resisténcia a altas temperaturas
(PLANTE, J.A. et al, 2021). A variante africana possui mutacdo em N501Y, e diferente da inglesa,
apresenta 8 mutagdes, como K417N e E484K nos dominios de ligacdo dos receptores ou RBD (JIANG, C,
et al, 2021), associado ao escape imunoldgico observado nesta variante e na brasileira.

Na India, mutacbes em C241T, C3037T, A23403G e C14408T sdo 60% mais frequentes, e as taxas de
mortalidade podem estar ligadas ao aumento da viruléncia por mutacées letais, mas ndo ha comprovacao
clinica desse fato (JOSHI, Madbhi, et al.). Mutacdo no gene G25563T das proteinas Orf3a envolve regulacao
dos processos de replicacdo e transcricdo viral, o que pode potencializar a sobrevivéncia do virus dentro do
corpo humano.

Demais coronavirus de mamiferos possuem a maioria dos ORF preservadas, comparadas ao SARS-CoV-
2, exceto ORF8 e 10, além da BatCov RaTG13 ser idéntica a 96% de seu genoma (ZHANG, T. et al).

5 DISCUSSAO
Mapeando as mutacBes, compreende-se os desfechos clinicos e epidemioldgicos. A variante

europeia, pela substituicdo da proteina Spike D614G, resulta em mudanca de tropismo (de vias aéreas
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inferiores para superiores) e gera grande aumento de transmissibilidade (PLANTE, J.A. et al, 2021).
Quando notada predominancia desta em varios paises simultaneamente, evidenciou-se como a vigilancia
do genoma permite identificar vantagens de aptidao mundialmente.

As mutacdes africanas sdo semelhantes a europeia em tropismo e transmissdo, porém causam mais
infeccOes assintomaticas, e nestas os &cidos nucleicos podem permanecer abaixo do limiar de detecgédo das
IgG e IgM dos testes, desafiando a deteccdo (JIANG, Congshan et al., 2021).

Além disso, cientistas utilizam o genoma para investigar o0 SARS-CoV-2 suas raras diferencas com
SARS-CoV e MERS, para decifrar a origem da pandemia e provaveis hospedeiros intermediarios (TANG,

X. et al) e seu possivel papel na viruléncia, e guiar a prevencdo de novas pandemias pelo tratamento animal.

6 CONSIDERACOES FINAIS

Nota-se que investigar as mutacdes do virus SARS-CoV-2 ndo esta relacionado apenas a compreender
mudancas proteicas, mas formular dados de como essas trocas estdo afetando o curso clinico da doenca.
Logo, estabelecer politicas publicas para prevenir alta mortalidade populacional requer compreensao
gendmica e epidemioldgica local e investimentos na Ciéncia, além de ser de extrema valia para o
entendimento de possiveis mutacdes futuras, ao nortear a frequéncia das trocas proteicas e o impacto das
medidas de prevencdo para reduzi-las. A vigilancia de potenciais hospedeiros intermediarios devem ser
realizada, quanto ao tipo de doenca, causa da morte e tropismo.
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