Ciwiia, Tetwologiare Tnovagio
o Desewolvimento Susteitavel

SARS-COV 2, UMA REVISAO SOBRE COVID-19

DA ROSA, Danieli C. G.'; BERTIPAGLIA, Fabio J. G.2; BERTIPAGLIA, Tdssia S.2

1. Discente do Curso de Medicina Veterindria, Universidade do Oeste de Santa Catarina
(Unoesc); 2. Docente do Curso de Medicina Veterindria, Universidade do Oeste de
Santa Catarina (Unoesc.

Area: Ciéncias da Vida e Saude

Introdugado: No ano de 2019, foi relatado um surto de pneumonia em chineses com
hdbito de ingerir morcegos na alimentacdo, e foi diagnosticada a presenca de um
Nnovo coronavirus, associado com a sindrome respiratéria aguda grave (SARS),
designado como SARS-CoV-2. No inicio de 2021 j& haviam sido confirmados mais de
115 milhdes de casos de COVID-19 com dois milhdes de débitos no mundo, o que
caracterizou desde entdo uma das maiores pandemias da histéria da humanidade.
O coronavirus possui diversos hospedeiros como cdes, gatos, humanos e morcegos.
O acometimento de outras espécies permite que o virus possa evoluir de modo mais
agressivo e acometer os humanos com maior gravidade. Obijetivo: O objetivo foi
realizar uma revisdo bibliogrdfica sobre o SARS-COV 2. Método: Foram utilizadas as
principais plataformas de pesquisa académica, com os buscadores “SARS-COV 2",
“Covdi-19" e “SRSS”. Nos filtro, pelo menos um buscador deveria estar contido no
artigo cientifico. Resultados: O Coronavirus pertence a familia Coronaviridae,
subgénero Sarbecovirus e género Betacoronavirus. SGo virus RNA envelopados de
cadeia simples e polaridade positiva, sendo responsaveis por doencas respiratérias e
digestivas de animais e humanos. O RNA gendbmico pode ter de 27 a 32 kb
nucleotideos, sendo o maior genoma entre os virus RNA. Esse virus possui um
mecanismo de replicacdo que inclui a producdo de RNAs mensageiros (mRNA)
subgendmicos. Esse mecanismo proporciona ao virus alta frequéncia de
recombinacdo, levando a uma grande variacdo antigénica. O SARS-COV 2 contém
por cinco genes que sdo responsdaveis pela informacdo genética de suas 20
proteinas, sendo quatro proteinas estruturais (spike, membrana, nucleocapsideo e
envelope). Os coronavirus sdo divididos em quatro géneros diferentes de acordo
com suas caracteristicas genéticas, sendo alfa e beta (geralmente associados com
infeccdo de mamiferos), gama e delta (geralmente infectando aves e peixes), e sdo
a familia viral que mais causa problemas sanitdrios para pecudria e animais de
companhia. No entanto, o SARS-COV 2 pertence ao género Betacoronavirus, no
qual fazem parte o SARS-COV e o MERS-COV, os quais causaram surtos em 2002 e
2012, respectivamente. As evidéncias encontradas nos trabalhos sobre SARS e MERS
ainda indicaram a possibilidade de participacdo de outras espécies animais na
transmissdo do virion, como ratos, camelos, pangolin, furdes e macacos. O SARS-COV
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2 utiliza os receptores ECA 2 para adentrar as células, utilizando ainda o TMPRSS2
(Protease transmembrana serina ll) e furina, as quais clivam a glicoproteina Spike,
permite a ligacdo com os receptores ECA 2 e a exposicdo do fator de fusdo e a
entrada das particulas virais pelos poros celulares. Conclusdo: A revisdo foi
desenvolvida com artigos sélidos e de revistas criteriosas e importantes. O SARS-COV
2 é virus de RNA muito importante para a saude publica.
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