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RESUMO

As mutagdes acontecem de forma espontinea ou devido a fatores quimicos, fisicos e
biologicos em todos os organismos. Essas mutagdes se dividem em numeéricas, estruturais e
genéticas que podem alterar estruturas dos cromossomos, nimeros de cromossomos € genes.
Nesse contexto, em 2019 na China houve a aparicdo de um virus mortal contagioso:
SARS-COV-2. Esse virus foi o resultado de mutacdes génicas que provocaram o
transbordamento zoonoético que, quando infectou humanos, tornou-se a doenga do Covid-19,
0 que ocasionou uma pandemia mundial. Depois de estudos incansaveis e afastamento social,
em 2021, vacinas foram aprovadas para conter tal contaminagdo desse virus. No entanto, uma
parte da sociedade resiste em se imunizar, podendo contribuir para surgimento de virus cada
vez mais resistentes. Por isso, esse trabalho teve o objetivo de realizar uma revisao
bibliografica visando a obtengdo dos dados da sociedade sobre a vacinagdo e variantes desse
virus. Para tal, foi realizado levantamento de artigos cientificos em ScienceDirect, Research,
Society and Development, além dos sites da World Health Organization, Our World in,
DataWorld Health Organization e Instituto Brasileiro de Geografia e Estatistica para obtencao
de dados. Assim, como resultado, analisou-se no Brasil que entre 2021 e 2023, 80% da
populagdo brasileira se vacinou, assim, 20% da populagdo ainda resiste em se vacinar. Além
de que, as variantes ainda continuam circulando na sociedade e ainda ha riscos delas se
tornarem cada vez mais infecciosas, principalmente se as pessoas ndo se vacinarem, porque
assim, o virus se espalha mais facilmente.

Palavras-chave: Alteragdes génicas; Variantes; Resisténcia a imunizagdo; Sociedade;
SARS-COV-2.

1 INTRODUCAO

O acido desoxirribonucléico (DNA), que esta presente em todos os organismos, ¢ uma
molécula composta por pares de bases nitrogenadas que se ligam através de pontes de
hidrogénio, o que constitui o codigo genético da base da vida. Essa molécula se replica de
maneira semiconservativa, ou seja, uma nova fita de DNA ¢ adicionada a fita mais antiga.
Desse modo, quando ocorrem erros na replicacdo, as bases de nucleotideos- compostos por
fosfato, agticar ¢ uma base nitrogenada- sofrem alteragdes, e entdo a sequéncia do DNA ¢
capaz de mudar. Porém no DNA, as enzimas DNA polimerase revisam e consertam os erros
da replicagdo e assim, as mutagdes tém um percentual mais baixo. Contudo, na molécula de
RNA (4cido ribonucléico), que possui fita simples, podem ocorrer mais erros na sua
replicagdo, pois nela ha as RNA polimerases que nao revisam o RNA. Esses erros sao
responsaveis por gerar as chamadas mutacdes, quando a sequéncia de genes se alteram.
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As mutagdes podem acontecer em todos os organismos de forma espontanea ou por
fatores quimicos, fisicos e biologicos (GONCALVES; KARASAWA, 2021). Elas podem
contribuir tanto para evolugcdo e especiacdo quanto para a manifestagdo de sindromes,
proliferacdo anormal de células- tumores e virus cada vez mais mortais. Essas alteragdes se
dividem em numéricas- que por sua vez significam alteracdo no nimero de cromossomos-
estruturais - que sdo as mudancas nas estruturas dos cromossomos- e génicas - que envolvem
uma alteracdo no gene.

“As mutagdes génicas sdo mudangas que ocorrem nos genes, de qualquer ser vivo,
ou seja, ¢ um procedimento pelo qual um gene sofre uma mudanga estrutural. As
mutagdes envolvem a adi¢do, eliminagdo ou substituicdo de um ou poucos
nucleotideos (sdo compostos que carregam muita energia e que auxiliam nos
processos metabdlicos, atuam também em grande parte das células como sinais
quimico, respondendo assim a hormonios e outros estimulos extracelulares) da fita

de DNA” ( GALLI et. al, 2016, p.1).

Nesse sentido, o ano de 2019 trouxe um resultado de uma mutacao que foi responsavel
pela morte e hospitalizagdo de milhares de pessoas, o virus da Covid-19. A Covid-19 teve sua
origem na China em 2019, entdo se espalhou alarmantemente pelo mundo. Esta doenca,
possui como virus o SARS-COV-2 ( Sindrome respiratéria aguda grave coronavirus)
proveniente de mutagdes que promoveram o transbordamento zoondtico, ou seja, o virus
deixou de ser transmitido em animais e passou a ser transmitido aos seres humanos,
ocasionando a doenga do Covid-19. De acordo com Lima, Sousa ¢ Lima ( 2020, p. 2) o
SARS- CoV-2 ¢ responsavel pelo terceiro surto de COV na historia da humanidade". Dessa
maneira, evidencia o quanto o virus da Covid-19 ¢ contagioso e mortal.

Quando a proliferagdo Covid-19 se tornou incontroldvel, medidas de afastamento e
isolamento social foram tomadas para que o virus contivesse sua contaminagdo. Desde entao,
os estudiosos, através de intenso estudo, buscaram desenvolver vacinas para interromper a
disseminagdo do virus. No Brasil, ano de 2021, foram aprovadas pela Agéncia Nacional de
Vigilancia Sanitaria (Anvisa) muitas vacinas para combater o covid-19, mas até hoje, uma
parte da sociedade hesita em se vacinar.

As variantes sdo capazes de surgir devido a contaminagdo exacerbada, o que a vacina,
por sua vez, pode conter essa grande disseminacdo do virus. Por isso, a propagacdo e
entendimento sobre dados, as vacinas e riscos de mutacdes genéticas do virus, devem ser
expostos, como forma de reduzir a resisténcia a imunizagdo, conforme o ato de ser instruido e
informado sobre os beneficios & populacdo e maleficios quando tal posi¢do ndo ¢ aceita.
Dessa maneira, Oliveira et. al (2021) retrata que a Organizagdo Mundial da Saude afirma
como a hesitagdo vacinal compromete a satide e assim, esta entre as ameagas na saude da
populagao.

Assim, diante da vivéncia em meio da pandemia global e a continuagdo de vacinacao
da populagdo contra o coronavirus, torna-se de extrema importancia a ser analisado e
discutido os dados sobre os riscos de novas variantes e cepas que podem ser desenvolvidos a
partir da ndo imunizacdo de parte da sociedade, e suas possiveis consequéncias com o
surgimento de mutagdes que podem transformar o virus SARS-COV-2 em virus ainda mais
graves na humanidade.

2 MATERIAL E METODOS
Para esta pesquisa foi utilizada a metodologia de revisdo bibliografica acerca do

alastramento do virus SARS-COV-2 e os riscos de mutagdes genéticas em uma populacio que
ndo se vacina contra a doengca Covid-19, ja que, o virus se espalha mais facilmente em
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pessoas ndao imunizadas. Para isso, foi necessario a busca de artigos cientificos entre os anos
de 2020 e 2023, nos sites ScienceDirect, Research, Society and Development, Periédicos
Capes e Google Tradutor com as seguintes descritores: “Covid 19”; “Mutacdo viral”;
“Alteracdo genética”; “Variantes do covid”. Além disso, a obtencdo dos dados foram
coletados em World Health Organization, Our World in Data, World Health Organization e
Instituto Brasileiro de Geografia e Estatistica. Todos os artigos e dados foram escolhidos a
partir da leitura minuciosa, comegando primeiro pelo titulo, seguido de resumo até o fim.
Assim, os artigos e sites que foram escolhidos tiveram as informagdes necessarias para a
construcdo do artigo.

3 RESULTADOS E DISCUSSAO

Entre 2020 e 2021, muitas variantes comegaram a se desenvolver, pois a transmissao
do virus estava acontecendo de maneira acelerada. Mas quando houve o inicio da vacinagao,
com o intuito de reduzir a propagagdo do virus, a transmissdo foi se reduzindo. Segundo a
OMS (Organizacao Mundial da Saude), a vacinacao no Brasil comecou dia 17/01/2021. O site
Our World in Data, para obtencdo de dados sobre imunizagdo no Brasil, destacou que a
porcentagem da populagdo brasileira totalmente vacinada foi de 55%, e pessoas que
receberam pelo menos a primeira dose ¢ de 19 % até dia 27 de outubro de 2021. Nesse
sentido, cerca de 26% da sociedade brasileira ainda nao tinha se imunizado. Atualmente,
segundo a OMS, no Brasil, 170.557.580 pessoas estao totalmente vacinadas, porém segundo o
IBGE, em seu ultimo senso - 1 de julho de 2021-, ha 213,3 milhdes de pessoas no Brasil,
sendo assim, 42.742.420 pessoas ainda ndo se imunizaram contra essa doenga, ficando
aproximadamente 20% da populacdo. Diante disso, somente foi reduzido em 6% o niimero de
pessoas vacinadas, em relagdo de 2021 a 2023. Essa porcentagem restante, influencia na
proliferagao do virus e nos riscos de gerar mais mutagdes.

“O debate sobre a hesitacdo vacinal (a relutincia, indecisdo ou recusa em se vacinar,
apesar da disponibilidade de vacinas nos servigos de satide) tem crescido em todo o
mundo, tornando-se questdo central para os programas de imunizacdo devido a
ameaca global que representa a reversdo do progresso feito no combate as doengas
imunopreveniveis” (OLIVEIRA et. al, 2021, p.2)

Sendo assim, a sociedade possui diversos dilemas que enfatizam a nao realizagdao da
imunizacdo contra o virus. Com isso, Oliveira et. al (2021, p.10) afirma que “com o
desenvolvimento de maultiplas vacinas com eficacia e seguranca comprovadas, o
principal desafio relacionado a resposta COVID 19 ¢ garantir a imunizacdo em massa
oportuna.” Nessa perspectiva, a resisténcia da vacina diante de uma parte da sociedade
segundo Oliveira et al (2021, p. 9 ) apud Silva Filho et. al (2021, p. 9) possuem trés etapas
que influenciam na hesitagcdo da vacinagao contra o coronavirus:

“A primeira ¢ a falta de confianga na eficacia, na seguranga, no sistema de satde que
disponibiliza as vacinas ou nas motivagdes dos gestores ¢ formuladores de politicas
para recomenda-las, por segundo a complacéncia, onde observa-se uma pequena
percep¢ao do risco de adquirir doencas imunopreveniveis, a partir disso
pressupdem que a vacinagdo ndo seria necessaria e por terceiro a falta de
conveniéncia, visando assim, a disponibilidade, acessibilidade e o apelo dos
servigos de imunizagdo, incluindo tempo, lugar, idioma ¢ contextos culturais” (
OLIVEIRA et. al, 2021 apud SILVA FILHO et. al, 2021 p. 9-9)

Além disso, o SARS-COV-2 provavelmente ndo foi desenvolvido em laboratorio, mas
foi o resultado de transbordamento zoonético, que por sua vez, poderia ocorrer

DOI: 10.51189/conbracib2023/20486



Revista Multidisciplinar de Educacdo e Meio ISSN: 2675-813X V.4,N22,2023
Ambiente

novamente(LIMA; SOUSA; LIMA, 2020). Por isso, seria de extrema importancia
compreender inteiramente o virus, a partir dos aspectos dos genes que demonstram o modo
de infecg¢do, transmissdo do virus, e virus infectantes de animais.

O SARS-CoV-2 ¢ um virus envolvido por um envelope, que contém 4&cido
ribonucléico (RNA) de fita simples positivo e possui cerca de 30.000 pares de bases
(MICHELON, 2021). Dessa maneira, quando hd o RNA inserido no genoma, as alteragdes
genéticas se tornam constantes. Dessa forma, Michelon (2021, p. 1) retrata que “um pequeno
nimero de mutagdes pode fornecer novas propriedades quimicas as proteinas virais,
resultando em mudancas na forma como o virus se comporta nas infecgdes”. Assim, ¢
evidente que as alteragdes proporcionam a modificacdo de propriedades de proteinas que
ocasionam o quanto o virus pode se manifestar.

As mutagdes acontecem espontaneamente, por fatores fisicos, quimicos e bioldgicos
(GONCALVES; KARASAWA, 2021). Como descrito por (GALLI, 2016) as alteragdes
genéticas ou mutagdes genéticas, sao originadas a partir de uma mudanca na estrutura de um
gene, quando ha erros nos pares de bases nitrogenadas na divisdo celular. Ao analisar
receptores, mutacdes em proteinas e clivagem polibdsica ha como relacionar com a
proliferacdo e transmissdo do virus (SILVA; FREIRE; MELO 2020). Nesse contexto, os
processos de mutagdes genéticas favorecem o desempenho do virus diante do contagio,
quando as proteinas do virus sofrem alteragdes nas caracteristicas quimicas. (MICHELON,
2021).

Desde a identificagdo do virus até o ano 2021, a partir da analise de mais de 845 mil
sequéncias genOmicas, foram identificadas muitas linhagens e elas foram nomeadas e
separadas em VOC( variante de preocupacao), VOI (variante de interesse) e VUM ( variantes
sob monitoramento (RODRIGUES, 2023). As VUM, ocorreram alteragdes genéticas, mas
ainda estd sendo monitorada, as VOI apresentam alteragdes genéticas que aumentam a
transmissdao ¢ as VOC “ sdo aquelas que possuem evidéncias que as alteragdes no seu
genoma estdo associadas a um aumento da transmissibilidade, da viruléncia, da apresentagao
clinica ou da evasdao imune” Rodrigues ( 2023, p. 15). De acordo com Michelon (202,
p.110), as linhagens que circularam o Brasil entre 2020 e 2021 foram “ quatro VOC e duas
VOI, das sete variantes classificadas pela Organizacdao Mundial da Satde”. A OMS afirmou
que as variantes VOC foram: Alfa, Beta, Gama e Delta, sendo a alfa a mais fatal e as VOI
Epsilon, Zeta, Eta, Teta, lota, Kapa e Lambda. Algumas delas foram originadas no Brasil.

A OMS, em sua declaracdo em marco de 2023, o SARS-COV-2 continua a se
desenvolver e pode surgir muitas variantes consideradas preocupantes (VOC). A 6micron € a
VOC mais atual, por exemplo, ela é considerada geneticamente diferente, ¢ tem mais de 50
mutagdes em seu genoma ( RODRIGUES, 2023). Ela continua a desenvolver e ja causou
muitas mortes, pois também atinge o sistema respiratdrio. A Omicron possui variantes e
subvariantes. Especula-se que suas sub variantes, por terem 98% de seu RNA amostral
sequenciado, que outras VOC evoluam, além de que VOC que ja sdo disseminadas dar inicio
a circulacao de outras delas, como as variantes que se derivam de COVs (OMS, 2023).

As mudangas nas propriedades quimicas do virus, causadas por mutagdes, podem
influenciar no seu comportamento. Portanto, quando pessoas hesitam em se vacinar, os virus
podem sofrer mutagdes genéticas, e entdo evoluir ao serem selecionadas naturalmente
(MICHELON, 2021). A partir dessa informagao, Michelon (2021, p.1) afirma que “Desde o
inicio da pandemia de COVID-19, analises genéticas do SARS-CoV-2 em diversos paises e
em diferentes tempos revelaram que o virus sofreu diversas mutagdes”. Nesse sentido, os
virus se alteram mais rapidamente devido ao seu RNA, dessa maneira podem se desenvolver
mais fortemente, se transformar em cepa e resistir a vacinas.

4 CONCLUSAO
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Mediante a essa capacidade do virus se espalhar e a probabilidade de cada vez mais
variantes se desenvolverem, aliado a falta da imunizacgao total da sociedade devido a fatores
que influenciam nessa decisdo, torna-se necessario a abordagem das mutagdes genéticas e sua
relagdo com a imunizagdo, tendo em vista as ameagas futuras. Portante, ¢ significativo a
leitura das dados para que haja melhores informacdes e entendimento sobre os riscos de
mutagoes do virus do Covid-19. Assim, haverd a possibilidade de reduzir os fatores que
contribuem para a hesitacdo na sociedade.
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