SARS COV-2: UM ESTUDO SOBRE AS NOVAS LINHAGENS
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RESUMO
O coronavirus ja ndo € o mesmo desde 2019. Com sua alta taxa de transmisséao, é
notdrio que mutacdes acontecem com esse virus. Essas mutacdes, ou variantes tem
preocupado a OMS, principalmente por conta do dos niveis ainda mais altos de
transmissao. Quatro variantes, de 43000 ao redor do mundo, vem sendo
caracterizadas como variantes de preocupacao (VOC). Diferenciar essas variantes &
importante para que possa se esclarecer as diferencas e semelhancgas entre elas.
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ABSTRACT

The coronavirus has not been the same since 2019. With its high transmission
rate, it is notorious that mutations happen with this virus. These mutations, or variants,
have been of concern to the WHO, mainly because of the even higher levels of
transmission. Four variants, out of 43,000 around the world, have been characterized
as worry variants (VOC). Differentiating these variants is important to clarify the
differences and similarities between them.
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INTRADUCAO

Coronavirus ou como chamado popularmente covid-19, € um virus zoonético,
gue tem e teve a capacidade de cruzar espécies e hospedeiros, comec¢ando a infectar
seres humanos. Teve seu primeiro contato com 0os mesmo em um mercado de frutos
do mar e animais vivos muito comum na cidade de Wuhan, em uma pequena provincia
chinesa no final do ano de 2019 (SAFADI, 2020).

Existem diversos tipos de coronavirus, que em sua maioria S0 responsaveis
por acometerem o0s animais. Todavia sete sdo os tipos especificos de corona que
causam doencgas aos seres humanos. Podendo apresentar de um resfriado comum
até uma pneumonia fatal. Trés desses setes tipos tem causado grandes surtos de
pneumonia mortal nos ultimos 20 anos. Sendo eles: SARS-COV (2002), causadora

!Discente do curso de Biomedicina da Faculdade de Apucarana — FAP.
2 Docente do curso de Biomedicina da Faculdade de Apucarana — FAP.



da sindrome respiratéria aguda grave (SARS); MERS-COV (2012), causando a
sindrome respiratéria do Oriente Médio (MERS); e por fim SARS-COV-2 (2019),
responsavel pelo coronavirus (COVID-19), (TESINI, 2020).

Provenientes do Betacoronavirus, (HCoV-HKUL1), o coronavirus € um virus que
tem como parte de sua estrutura, o capsideo viral, o envelope viral e 0 seu genoma
que € composto por RNA de fita simples (TORTORA, 2017; FRANCA, 2018). Para
que uma particula viral esteja completa, € necesséario que tenha quatro importantes
proteinas em seu envelope viral, sendo elas: Spike (S), a de membrana (M), a do
envelope (E), e a do nucleocapsideo (N) (Ministério da Saude, 2020; DHAMA et al,
2020).

Korsman (2014), diz em um dos seus trabalhos que todo e qualquer organismo
€ mutavel, e os virus ndo sao tirados dessas extensas listas de seres. A mutacao
gue ocorre nos virus é resultado das falhas e erros na replicacédo acelerada dos seres
nao vivos. Essas mutacdes dao a estrutura do virus muitas das vezes formas mais
evoluidas e com mais patogenicidade. O resultado dessas mutacdes sobre o
coronavirus sdo as diversas linhagens/ variantes que possuimos do mesmo virus.
Sendo elas: B.1.1.7, (Reino Unido) B.1.351 (Africa do Sul) P1 e P2 (Amazonas- Brasil),
e B 1.617 (india- Delta) (FREITAS et al. 2021).

OBJETIVOS

O presente trabalho tem como objetivo, compreender as diferencas entres as
emergentes linhagens do novo coronavirus.
METODO

Constituindo uma pesquisa com finalidade de comparacdo entre as
informagdes obtidas sobre referente tema. Obtendo essas mesmas informacoes
através de uma pesquisa descritiva. Utilizando a revisado bibliografica e a comparacao
dos seguintes materiais.

Através de uma busca por informacgdes que sejam tanto quantitativas, como
gualitativa. Recorrendo a matérias como: artigos cientificos, livros didaticos, boletins
informativos de instituicbes. Datados dos ultimos seis meses do ano de 2020 e até a
outubro de 2021. Sendo sua maioria encontrados em inglés. Usando 0s seguintes
termos como pesquisa: Coronavirus, B 1.1.7, B 1.351, P.1 e B 1. 617.

Utilizando como linha de excluséo a leitura dos resumos dos artigos, eliminando
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RESULTADO

Ao longo dos ultimos 22 meses temos percebido que as mutacdes no virus da
SARS-COV-2 (covid-19), tem acontecido desenfreadamente. Ou et al (2020), cita que
com a alta taxa de infec¢do o virus tem a oportunidade de adquirir muta¢des que
acabam por ajudar a propagacao do virus.

Segundo informacdes obtidas pela Fio Cruz, em maio deste ano, somente no
Brasil temos um total de 92 novas cepas (variantes) do coronavirus. No mundo ja
ultrapassa o numero de 43000. Dados obtidos no final de setembro.

A variante Alpha anteriormente chamada de B.1.1.7, foi identificada em
setembro de 2020 no Reino Unido. A mesma ja foi sequéncia em 70 paises, 29 dessas
sendo por transmisséo local (RAMBAUT, 2020).

Diferentes sdo os numeros de muta¢cfes que cada autor descreve e também
com o aumentar do tempo por exemplo: para Wilceki (2021) em fevereiro havia 14
mutacdes. Ja para Pinheiros (2021), em junho havia 22 mutacoes.

Ambos os autores citados por essa variante, confirmam que a mais falada das
mutacdes desta linhagem é a N501Y, mutacao que ocorre na proteina Spike. Dando
ao virus uma maior facilidade de entrada na célula de seu hospedeiro. (RAMBAUT,
2020; PINHEIROS, 2021; WILCEKI, 2021).

A linhagem alpha foi a responsavel por pelo caos no final do ano de 2020 e
inicio do ano de 2021 em toda a Europa (PINHEIROS, 2021; WILCEKI, 2021).

A linha Beta que antigamente recebia o nome de B 1. 351, foi identificada em
dezembro de 2020 na Africa do Sul. Participou juntamente com a linha Alpha da
segunda onde de covid que assustou todo o mundo. (WILCEKI, 2021)

Essa mutagdo tem em comum com a Alpha, ndo somete sua participagdo na
segunda onda, mas também grande parte de suas mutacdes. Principalmente com a
mutacdo N501Y. A mesma conta com outras duas mutacdes em sua espiculam.
E484K e K417N. Tendo com fungé&o respectivamente: fugir dos anticorpos produzidos
e auxiliar no processo de entrada na célula hospedeira (; SLAVOV et al, 2021).

A preocupacdo com essa linhagem, que ainda vem sendo estudada € a fuga
da acao dos anticorpos, podendo prejudicar a agao das vacinas (KUPFERSCHMIDT,
2021).

A famosa linhagem Gamma, denominada como P.1, foi descoberta em janeiro
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encarregado de notificar a OMS, sobre a nova linhagem que fecharia o trio das VOC
(Variantes de preocupacao) (KUPFERSCHMIDT, 2021).

A mesma contem mais de 12 mutacdes na proteina do virus (Spike), porem
suas muta¢fes sdo muito parecidas ou as mesmas que as linhagens ja citadas acima.
Principalmente com a linhagem Beta (N501Y, E484K e K417N). Apesar de todas
essas semelhancas a cepa Gamma, nao tem nenhuma afinidade com as linhagens ja
citadas (DEJNIRAHISAI, 2021; BUSS, 2021).

O que preocupou era a semelhanca da mesma com a linhagem Alpha, j& que
sua alta taxa de transmisséo ocasionou o0 caos nos periodos de marc¢o e abril no pais
(PINHEIRO, 2021).

Identificada na india, no final de 2020 a mesma foi definida pela OMS em maio
como também variante de preocupacdo, por ter uma taxa de transmissao
potencialmente maior que as outras variantes (DOUGHERTY,2021).

Recebendo o nome de “duplo mutante” por conter duas mutagdes importantes
na proteina RBD (E484Q, L452R). Essas duas mutacdes estdo relacionadas com a
fuga dos anticorpos e também a resposta imune (BOEHM, 2021).

Ainda néo saiu do temo de variante de preocupacédo, por ser a variante mais
transmissivel até o momento, cerca de 40-60% a mais que qualquer variante presente
(PINHEIRO, 2021).

CONCLUSAO

Conclui- se que somente nos resultados esperados ja se consegue ter nocao
de que a maioria das alteracdes ou mutacdes estédo relacionadas a dois principais
pontos. A facilidade da entrada das novas cepas do virus em sua célula hospedeira,
e também o escape das cepas aos anticorpos que o organismo humano comecara a
produzir.

Fazendo com que a cada mutacéo as novas cepas acabem se tornando mais
transmissiveis e ainda mais dificeis de se combater.
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