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EDITORIAL

SARS-COV-2, o novo Coronavírus: uma reflexão sobre a Saúde Única 
(One Health) e a importância da medicina de viagem na 

 emergência de novos patógenos

SARS-COV-2, the new coronavirus: a reflection about “One Health” and 
the importance of travel medicine when new pathogens emerge

Tânia S S Chaves1, Nancy Bellei2

Um surto de pneumonia de causa desconhecida foi relatado pelas autoridades de saúde na cidade 
de Wuhan, província de Hubei, na China, em dezembro de 2019. Entre os casos estavam comerciantes e 
frequentadores de um mercado atacadista de frutos do mar, animais selvagens vivos e mortos. Há evidências 
de que estes indivíduos tinham contato direto, com fluidos e vísceras desses animais1.

Os resultados da investigação laboratorial das amostras de lavado bronquioalveolar dos casos 
de pneumonia de causa desconhecida, identificaram um novo coronavírus como responsável pelo surto, 
conhecido provisoriamente como 2019-nCoV. Os coronavírus (CoVs) pertencem à subfamília Coronavirinae 
na família Coronaviridae da ordem Nidovirales, e esta subfamília inclui quatro gêneros: alfacoronavírus, 
betacoronavírus, gamacoronavírus, e deltacoronavírus2.

Os COVs podem ser encontrados em vários hospedeiros, mas são os morcegos os principais 
reservatórios desses vírus. Outros animais como aves, mamíferos, incluindo camelos, civetas de palma 
(gatos selvagens asiáticos), ratos, cães, gatos, cobras também podem ser reservatórios dos COVs. Por 
exemplo, um HKU2-coronavírus foi responsável por síndrome diarréica aguda fatal em porcos em 2018 e 
está realcionado com morcegos2.

Após a identificação e sequenciamento genético do vírus, os pesquisadores chineses envolvidos na 
investigação compartilharam a sequência genética viral com a comunidade científica internacional no início 
de janeiro de 2020. Esta medida foi primordial para contribuir e facilitar a produção de testes diagnósticos 
de biologia molecular para detecção do novo coronavírus em diferentes países1.

Novos coronavírus de mamíferos agora são regularmente identificados, e o Comitê Internacional 
de Taxonomia de Vírus (ICTV), autoridade global na designação e nomeação de vírus, nomeou o novo 
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coronavírus como, coronavírus 2, o SARS-COV-2. A doença causada pelo SARS-COV-2 passa a ser 
denominada pela Organização Mundial de Saúde, como COVID-19, doença infecciosa pelo coronavírus3.

Pela terceira vez, em menos de duas décadas as autoridades mundiais de saúde enfrentam em tempo 
real uma nova epidemia de elevada transmissibilidade, causada por um coronavírus em que ainda existem 
lacunas sobre a total compreensão das vias de transmissão deste novo SARS-COV-2. A primeira epidemia foi 
a síndrome respiratória aguda grave (SARS) em 2002-2003, causada pelo SARS-COV, um betacoronavírus 
que emergiu na província de Guangdong, na China, que foi responsável por 8 mil casos, com 774 óbitos 
em 29 países1.

A segunda epidemia teve início em 2012, causada pelo coronavírus da síndrome respiratória aguda 
grave do Oriente Médio (MERS-CoV), confinada na península arábica, responsável por 2494 casos com 858 
óbitos. A Coreia do Sul registrou a ocorrência do MERS-COV e neste surto foram registrados 38 mortes1. 
Tanto o SARS-COV quanto o MERS-COV, têm sido associados a eventos de transmissão hospitalar, e em 
determinadas situações dependendo do ambiente hospitalar, da superpopulação, da expressão clínica dos 
doentes (fase mais grave - elevada carga viral) foram observados fenômenos de super disseminadores da 
doença, de tal forma que a partir de um único caso se observou inúmeros outros casos de infecção por estes 
vírus4.

O genoma do CoV é envelopado, constituído por uma fita simples de RNA, que apresenta espículas 
na sua superfície que infectam uma grande variedade de animais e humanos1. Os coronavírus, assim como 
os vírus influenza, circulam na natureza em várias espécies animais. A frequência de eventos de transmissão 
de patógenos de animais para humanos tem tido um aumento nas últimas décadas, reconhecidamente 
denominada de zoonoses5.

Os principais motivos para estes eventos incluem a grande interface entre humanos e animais selvagens, 
além do consumo desses animais para alimentação do homem6. A cultura alimentar chinesa sustenta que os 
animais vivos abatidos são mais nutritivos, e a prática desta crença pode contribuir para a transmissão de 
patógenos, como os vírus7. As zoonoses marcaram e moldaram a vida dos seres humanos durante séculos, 
mas ainda é um fenômeno pouco compreendido5,6,8.

Os fatores e condições que contribuem para emergência e disseminação geográfica das zoonoses 
são complexos, e podem estar relacionados a um único evento, ou cadeia de várias etapas que pode ser 
influenciada pela evolução genética do patógeno, mudanças climáticas e do meio ambiente, cacarcterísticas 
antropológicas, demográficas, movimento e comportamento de pessoas, animais e vetores. As principais 
ameaças à saúde humana vieram de vírus animais que infectaram humanos5,6,8.

Os vírus RNA representam a maioria dos vírus presentes na natureza, no mundo vegetal, animal e 
na espécie humana. Eventualmente alguns vírus que circulam em reservatórios animais podem romper a 
barreira da espécie e infectar seres humanos. Isto ocorre porque muitos destes vírus sofrem mutações, por 
vezes incorporadas ao seu genoma o que sob perspectiva evolutiva permite adaptações que determinam a 
possibilidade de transmissão inter-humana, evento já visto com outros vírus, como o vírus da imunodeficiência 
humana (HIV), o vírus Ebola e certos coronavírus, como o SARS-COV-2, responsável pela atual epidemia 
na China5,6,8.

Este fenômeno é obervado para vários vírus RNA, que são propensos a mutações e que apresentam 
capacidade de se adaptar a um novo hospedeiro1. A transmissão interhumana eficiente é um requisito para que 
ocorra a disseminação do vírus em larga escala. Quando novos vírus infectam humanos pela primeira vez, 
normalmente não existe tratamento específico ou vacina; portanto, as primeiras gerações de disseminação 
podem ser devastadoras, dramáticas e letais, como observado com o vírus influenza da gripe espanhola, 
HIV e Ebola6,8.
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As autoridades sanitárias chinesas tornaram público o surto, e instituíram medidas em saúde pública, 
incluindo vigilância epidemiológica intensiva com investigações clínicas que culminaram com fechamento 
do mercado de Huanan, na cidade de Wuhan para saneamento e desinfecção ambiental em 1 de janeiro de 
20201. A Organização Mundial da Saúde (OMS) declarou a COVID-19 como Emergência de Saúde Pública de 
Interesse Internacional em 30 de janeiro de 20204. A China tomou decisões sem precedente na saúde pública 
mundial, como decretar quarentena em toda a Província de Hubei, em que quase 60 milhões de pessoas 
ainda estão em quarentena. Esta foi uma rigorosa medida em saúde pública, para conter a disseminação da 
epidemia pelo SARS-COV-2, além de ações como construção de dois hospitais em menos de 10 dias para 
dar resposta para a atual epidemia em que mais de 70% dos casos da doença estão concentrados na Província 
de Hubei, em território chinês10.

Wuhan combina vários elementos favoráveis à emergência e à propagação de um vírus zoonótico4. 
Sendo a maior cidade (11 milhões) da China central, é um importante centro de transporte e centro de 
indústria e comércio. Cerca de 30.000 passageiros voam diariamente de Wuhan para destinos em todo o 
mundo. Em 2018, mais de 24,5 milhões de passageiros passaram pelo aeroporto de Wuhan. A rede de trens 
de alta velocidade da China expandiu para cerca de 35.000 Km até o final de 2019. Os trens-bala realizaram 
2,31 bilhões de viagens de passageiros em 20194,9.

Os patógenos emergentes e reemergentes representam importante desafio para saúde pública mundial, 
a facilidade do deslocamento humano, o tamanho e o alcance da malha aérea internacional de viagens 
contribuem sobremaneira para a dispersão rápida de novos e antigos patógenos. Assim como a biotecnologia 
e os sistemas de comunicação evoluíram, pudemos observar a detecção e a divulgação internacional imediata 
do novo agente; a mobilidade humana, o crescimento acelerado da necessidade de produção animal para 
fonte proteica coexistem com o desafio da manutenção das reservas ambientais e do patrimônio cultural 
das populações. Assim a espécie humana estará sempre exposta direta ou indiretamente a possibilidade de 
infecção por antigos e novos agentes. Os viajantes são considerados população sentinela para a introdução 
e a reintrodução de patógenos emergentes e reemergentes com potencial capacidade de rápida disseminação 
em todo o mundo, o que pode evoluir para uma pandemia.  

De certa forma, pesquisadores chineses em um estudo sobre a biologia dos morcegos na China, 
alertaram a comunidade científica de que seria altamente provável que futuros surtos de coronavírus 
semelhantes ao SARS-COV e MERS-COV teriam origem a partir de morcegos, com maior probabilidade 
de que isso ocorresse na Província de Hubei, na China. Os mesmos pesquisadores chamaram atenção para 
urgente investigação de coronavírus entre morcegos com o objetivo de detectar o mais oportunamente sinais 
de alerta, com o intuito de minimizar o impacto de futuros surtos ou epidemias causados por coronavirus 
na China7.

Os patógenos zoonóticos virais  de humanos, como os  coronavírus MERS-CoV estão entre os 10 
temas de prioridades da OMS desde dezembro de 2015, em razão de terem sido ‘‘considerados suscetíveis 
para causar surtos graves em um futuro próximo e para os quais não existem soluções preventivas e curativas, 
ou estas são insuficientes’’10,11.

A epidemia em curso pelo SARS-COV-2 deve ser entendida no contexto atual do impacto dos 
fenômenos que envolvem as inter relações do homem com a natureza, e a oportunidade para avaliar e 
compreender as necessidades para alcançar uma Saúde Única com abordagem da relevância das interações 
entre saúde ambiental, animal e humana como elemento chave para muitas doenças emergentes.
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