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CARACTERISTICAS DO SARS-CoV-2

Em dezembro de 2019, a Organizacdo Mundial de Saude foi informada sobre o
aparecimento de casos de pneumonia de causa desconhecida, em Wuhan, na provincia de
Hubei na China. Inicialmente os casos foram vinculados a um mercado atacadista de
frutos do mar, embora muitos dos 41 casos iniciais negaram exposi¢cdo ao mercado
(LAUER, et al, 2020). Apds investigacOes intensas, cientistas chineses conseguiram
isolar o0 agente causador dessas infeccOes e a epidemia foi relacionada a um novo
coronavirus (CoV), que mais tarde foi denominado pelo Comité Internacional de
Taxonomia de Virus (ICTV) de SARS-CoV-2, devido sua semelhanca genética com o
virus SARS-CoV (responsavel pela epidemia de 2002, na China) (DROSTEN et al., 2003;
KSIAZEK et al., 2003; PEIRIS et al., 2003).

Os coronavirus (ordem Nidovirales, familia Coronaviridae ) sdo uma grande
familia de virus que podem infectar humanos e outras espécies animais como camelos,
gado, gatos e morcegos (MEYER, 2014). Estima-se que 2% da popula¢édo sdo portadores
assintomaticos de CoVs e, anteriormente a atual pandemia, esses virus eram responsaveis
por 5-10% das infecgdes respiratdrias agudas (CASCELLA, 2020) sendo portanto, um
dos principais patogenos emergentes relacionados a doencas respiratérias (ASHOUR;
ELKHATIB; RAHMAN; ELSHABRAWY, 2020).

Existem duas subfamilias de CoVs: Orthocoronaviridae e Torovirinae
(ASHOUR; ELKHATIB; RAHMAN; ELSHABRAWY, 2020; CASCELLA; RAJINIK;
CUOMO; DULEBOHN et al., 2020). A subfamilia Orthocoronaviridae, a qual pertence
0 novo coronavirus, ¢ ainda subdividida em 4 géneros: o, B, v e 6 (ASHOUR;
ELKHATIB; RAHMAN; ELSHABRAWY, 2020; GUO; CAO; HONG; TAN et al.,
2020). Os a e B-CoV sao capazes de infectar mamiferos, incluindo humanos, enquanto vy
e 0-CoV, tendem a infectar aves (GUO; CAO; HONG; TAN et al., 2020). Raramente, 0s
coronavirus animais atravessam barreiras interespécies e surgem como importantes
patégenos humanos, como exemplos temos 0 SARS-CoV e MERS-CoV que foram
responsaveis por duas epidemias humanas nas Ultimas duas décadas: a Sindrome
Respiratoria Aguda Grave (SARS) e a Sindrome Respiratoria do Oriente Médio (MERS)
(CDCQ).

Assim como os outros CoVs, 0 SARS-CoV-2, responsavel pela COVID-19 é um
virus envelopado de aproximadamente 80 a 160 nm de didmetro, com 0 maior genoma de
RNA, que varia de 26 a 32 kb (Fig. 01). O genoma de RNA fita simples ndo segmentado
e polaridade positiva (SSRNA) possui duas regides ndo traduzidas (UTRs do inglés
untranslated region) e uma Unica fase aberta de leitura (ORF, do inglés open reading
frame) e codifica 4 proteinas estruturais principais: a espicula (S), envelope (E), proteina
de membrana (M) e nucleocapsideo (N), necessérias para a formacédo da particula viral; e
2 poliproteinas precursoras (ppla e pplab) que sdo processadas em 16 proteinas nao
estruturais (nsP1-16) que desempenham um importante papel na replicacdo e transcrigéo
do RNA viral (KUMAR, 2020; ANDERSEN, 2020). Dentre elas, temos a nsP3 (protease
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do tipo papaina), nsP5 (quimiotripsina), nsP12 (RNA polimerase dependente de RNA) e
nsP13 (helicase) (CHAN,2020).

O SARS-CoV-2 é o sétimo virus da familia dos coronavirus ja relatados como
causadores de infeccbes em humanos. Todos eles s&o pertencentes ao género
betacoronavirus. Uma caracteristica importante dessa familia séo as espiculas em forma
de coroa, gerando assim 0 nome corona, que € a sua tradugdo em latim. Essas espiculas
proteicas sdo necessarias para a infeccdo celular e ha sinais evolutivos presentes nos
genomas demonstrando que cada virus se utilizou de um modo diferente para forma-las.
Nas anédlises genéticas do SARS-CoV-2, foi possivel identificar mutacbes adaptativas,
principalmente na subunidade S1 do gene da proteina S, que o tornou capaz de se ligar
com alta afinidade a enzima conversora de angiostensina 2 (ECA2) humana, o que pode
ter  favorecido sua transmissibilidade e infecciosidade. (ANDERSEN;
RAMBAUT;LIPKIN et al, 2020; CORMAN; MUTH; NIEMEYER; DROSTEN, 2018).

Analises filogenéticas demonstraram que 0 SARS-CoV-2 compartilha 96% de
identidade do seu genoma completo com o0 CoV de morcego, o BatCoV RaTG13; 91,02%
com o genoma de pangolins, o Pangolin-CoV e 79% com o SARS-CoV, sugerindo a
transmisséo interespécies até a infeccdo humana e a existéncia de reservatorios animais
do novo virus (ZHANG; WU; ZHANG, 2020). Entretanto, ainda ndo € possivel afirmar
a origem do virus, o que sabemos até 0 momento é que qualquer cenario baseado em
manipulacdo laboratorial do mesmo ndo € plausivel, uma vez que o processo de selecdo
natural no hospedeiro humano ou animal provavelmente é o que contribuiu para sua
permanéncia e transmissdo no homem (ANDERSEN, 2020).
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Figura 01 - Representacdo esquematica da estrutura do Coronavirus. Fonte: Adapatado
de https://www.scienficanimations.com/wiki-images/
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