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RESUMO 

Os Coronavírus pertencem a um grupo taxonômico de vírus que causam infecções respiratórias e podem acometer 

humanos e outros animais. No final de 2019, uma nova espécie de coronavírus foi identificada como a causa de um 

conjunto de casos de pneumonia em Wuhan, uma cidade na província de Hubei, na China. O vírus se espalhou 

rapidamente, resultando em uma epidemia em todo o país, seguido por um número crescente de casos em outros 

países do mundo. Em fevereiro de 2020, a Organização Mundial da Saúde designou a doença COVID-19, que 

significa doença de coronavírus 2019. O vírus que causa o COVID-19 é designado por coronavírus 2 ou vírus da 

síndrome respiratória aguda grave 2 (SARS-CoV-2). Pacientes infectados por esse vírus podem desenvolver 

desconforto respiratório agudo e alta probabilidade de internação em terapia intensiva, podendo evoluir para o óbito. 

Baseado no exposto o objetivo desse estudo foi promover a descrição da biologia do vírus (SARS-CoV-2), as formas 

de propagação e transmissão, além do processo de patogênese através de uma revisão literária sistemática. 

Palavras-chave: COVID-19; Biologia; propagação. 

 

ABSTRACT 

The Coronaviruses belong to a taxonomic group of viruses that produce respiratory infections and can infect human 

and others animals. At the end of 2019, a new coronavirus species was identified as producer of many cases of 

pneumonia in Wuhan, a city in the Hubei province from China. This virus spread quickly, producing an epidemic in 

China, followed by a crescent number of cases in other countries of the world. In February of 2020, the world health 

organization (WHO) named this disease as COVID-19 (coronavirus disease 2019). The virus that produces the 

COVID-19 is denominated as Severe acute respiratory syndrome coronavirus 2 (SARS-CoV-2). Patients infected by 

this virus can develop acute breath problems and high probability of hospitalization in intensive therapy units, and 
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can to evolve death. Whit this, the aim of this study was to realize a systematic review over the biology, ways of 

spread, transmission, and the pathogenesis of (SARS-CoV-2) virus. 

Keywords: COVID-19; biology; propagation 

 

RESUMEN 

Los coronavirus pertenecen a un grupo taxonómico de virus.  que causan infecciones respiratorias y puede afectar 

a los humanos y a otros animales. A fines de 2019, se identificó una nueva especie de coronavirus como la causa de 

un conjunto de casos de neumonía en Wuhan, una ciudad del departamento de China de Hubei. El virus se propagó 

rápidamente, resultando como resultado una epidemia en todo el país, seguido de un número creciente de casos en 

otros países del mundo. En febrero de 2020, la Organización Mundial de la Salud designó la enfermedad COVID-

19, que significa enfermedad por coronavirus 2019. El virus que causa COVID-19 se llama coronavirus 2 o virus 

del síndrome respiratorio agudo severo 2 (SARS-CoV- 2). Los pacientes infectados con este virus pueden desarrollar 

dificultad respiratoria aguda y una alta probabilidad de hospitalización necessitando de cuidados intensivos, lo que 

puede conducir a la muerte. Basado en lo anterior, el objetivo de este estudio fue realizar la descripción de la 

biología del virus (SARS-CoV-2), las formas de propagación y transmisión, además del proceso de patogénesis a 

través de una revisión sistemática de la literatura. 

Descriptores: COVID-19; biologia; propagación. 

 

 

 

INTRODUÇÃO 

 Os Coronavírus pertencem a um grupo 

taxonômico de vírus de RNA de sentido positivo 

envoltos em fita simples que infectam uma ampla 

variedade de animais domésticos e selvagens, bem 

como humanos, possuindo uma notável capacidade de 

transporte interespécies (MILLET e WHITTAKER, 

2015). A maioria dos vírus desse grupo de vírus  

causam apenas o resfriado comum em humanos. No 

entanto, o surgimento de casos de um novo 

coronavírus designado por SARS-CoV-2 capaz de 

ocasionar pneumonia foi identificado na província de 

Wuhan na China no final de 2019. Os 4 primeiros 

casos descritos, foram ligados ao mercado atacadista 

de frutos do mar de Huanan (sul da China) (HUANG 

et al., 2020; LI et al., 2020b).    

 A nova pneumonia chamada de 

“coronavírus” ou COVID-19 ganhou intensa atenção 

em todo o mundo em 11 de março, quando a 

Organização Mundial da Saúde (OMS) declarou 

(SARS-CoV-2) uma pandemia, citando mais de 

118.000 casos da doença em mais de 110 países e 

territórios ao redor do mundo e confirmou o risco 

sustentado de disseminação global (ONYEAKA et al., 

2020). No Brasil, desde que o primeiro caso foi 

detectado em meados de fevereiro de 2020, o vírus 

continuou a se espalhar. Em 06 de abril do corrente 

ano, um total de 11.130 mil casos confirmados foram 

registrados em todos os estados brasileiros e 

resultaram em 486 mortes, apresentando uma 

letalidade de 4,4%, superior a encontrada em outros 

países (MS, 2020). 

 A infecção humana provocada pelo SARS-

CoV-2 é uma zoonose que possui capacidade de 

transmissão do vírus de humanos para humanos, foi 

confirmada na China e nos EUA, e ocorre 

principalmente por contato de gotículas respiratórias 

oriundas de pacientes doentes sintomáticos e 

assintomáticos (WHO, 2020). O processo de 

fisiopatogenia segue em controvérsia até o presente 
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momento. No entanto, já foi determinado que o 

período médio de incubação é estimado entre 5 a 6 

dias, podendo variar de 0 a 14 dias (ADAMS et al., 

2020). 

 Considerando a importância relativa da 

doença Covid-19 em todo o mundo, o presente estudo 

tem como objetivo descrever aspectos relativos as 

características do vírus SARS-CoV-2, os mecanismos 

de propagação e transmissão do vírus, assim como 

elucidar o possível processo de patogênese viral. 

Esperamos que os resultados desse estudo, que foi 

baseado em levantamentos bibliográficos, informem a 

comunidade sobre as particularidades do novo 

coronavírus e suas características patogênicas. 

 

Coronavírus e SARS-CoV-2 

 Coronavírus é um grupo de vírus  

pertencentes ao gênero classificado como 

betacoronavirus (Beta-CoVs) pertencentes a 

subfamília Orthocoronavirinae, família Coronaviridae 

e a ordem Nidovirales, são vírus de RNA de cadeia 

positiva e fitas simples, não segmentados e 

envelopados. Estes vírus recebem esse nome devido à 

presença de estruturas em sua superfície que lembram 

uma coroa (VASSILARA et al., 2018; ZHANG e LIU, 

2020).   

 Vários membros da família Coronaviridae 

circulam constantemente na população humana e 

geralmente ocasionam infecções respiratórias 

(CORMAN et al., 2019). Atualmente existem no total 

sete espécies de coronavírus conhecidos e originados 

de animais silvestres, que após sofrerem mutações, 

passaram a causar doenças em humanos. As quatro 

primeiras espécies descobertas (HCoV-229E, HCoV-

NL63, HCoV-OC43 e HCoV-HKU1), causam apenas 

resfriados leves e raramente podem ocasionar 

infecções graves no trato respiratório inferior. 

Enquanto, as demais espécies posteriormente 

descobertas (MERS-CoV, SARS-CoV e SARS-CoV-

2) podem levar a síndromes respiratórias mais severas, 

podendo ocasionar óbitos e são precursores de 

importantes epidemias (KAMPF et al., 2020).  

 O MERS-CoV, foi identificado em 2012 na 

Arábia Saudita, sendo responsável pela síndrome 

respiratória do Oriente Médio. Já o SARS-CoV foi 

isolado inicialmente em 2003 em Guangdong, China, 

e é o agente causador da síndrome respiratória aguda 

grave, que promoveu surto em meados de 2003 e foi 

propagado intensamente no continente asiático e em 

alguns países da América do Norte, América do Sul e 

Europa sendo responsável pela morte de 774 pessoas 

de um total de 8.098 casos confirmados, resultando em 

uma elevada letalidade: 9,8% (WHO, 2003).  

 O SARS-CoV-2 que ocasiona a doença Covid-

19 é o terceiro coronavírus humano altamente 

patogênico que surgiu nas últimas duas décadas. O 

sequenciamento do genoma completo e a análise 

filogenética indicaram que o vírus é um 

betacoronavirus assim como o vírus da síndrome 

respiratória aguda grave (SARS) porém, localizado em 

um clado diferente. A estrutura da região do gene de 

ligação ao receptor é muito semelhante a que ocorre no 

coronavírus da SARS, e foi demonstrado que o vírus 

usa o mesmo receptor, a enzima de conversão da 

angiotensina 2 (ACE2), para a fixação e entrada nas 

células do hospedeiro (ZHOU et al., 2020).  

  As semelhanças entre os dois vírus levaram 

desta forma o Comitê Internacional de Taxonomia de 

Vírus propor que o novo vírus fosse então, designado 

como coronavírus da síndrome respiratória aguda 

grave 2 ou SARS-CoV-2 (GORBALENYA et al., 

2020).  

 Segundo Tang et al. (2020) fundamentados 

em análises filogenéticas de 103 cepas de SARS-CoV-

2 isoladas da China, foram identificados dois tipos 

diferentes do vírus, sendo designados como tipo L 

http://dx.doi.org/10.1590/1517-869220162203142486
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(representando 70% das cepas) e tipo S (representando 

30%). O tipo L predominou nos primeiros dias da 

epidemia na China, mas representou uma proporção 

menor de cepas fora de Wuhan. 

 Tanto o SARS-CoV quanto o SARS-CoV-2 

possuem uma estrutura morfológica semelhante, são 

esféricos, envoltos por um envelope que é constituído 

por camada dupla de lipídeos e proteínas estruturais 

(DHAMA et al., 2020). As glicoproteínas spike ou S 

ligadas ao envelope, dão ao vírion a morfologia 

característica em forma de coroa, também é 

responsável pela a entrada do vírus nas células alvo 

através da ligação com um receptor específico levando 

a fusão das membranas virais com as membranas do 

hospedeiro (Fig. 1) (LI et al., 2016).  A proteína 

nucleocapsídica se complexa com o RNA do genoma 

para formam uma estrutura de capsídeo helicoidal 

encontrada dentro do envelope viral. Entre várias 

funções, desempenha um papel na formação complexa 

do genoma viral e facilita a interação da proteína M 

necessária durante a montagem do vírion colaborando 

com a eficiência da transcrição viral. A proteína 

transmembrana E, é a menor entre as proteínas e 

desempenham um papel multifuncional na patogênese, 

montagem e liberação do vírus durante o processo de 

infecção. A hemaglutinina-esterase (HE) é a proteína 

que forma um segundo pico menor no envelope de 

alguns betacoronavirus como SARS-CoV-2 e pode 

contribuir potencialmente para a entrada e/ou 

liberação viral da superfície celular via interação com 

as células do hospedeiro. Além dessas, a proteína viral 

M transmembrana é considerada a mais abundante 

presente na partícula do vírion, e fornece uma forma 

definitiva do envelope viral. Liga-se ao 

nucleocápsideo e atua como organizador central do 

conjunto de coronavírus (DHAMA et al., 202; WEISS 

et al., 2011) (Fig. 1). 

Figura 1. Estrutura do vírion do coronavirus. O RNA do 

genoma é complexado com a proteína N para formar o 

capsídeo helicoidal dentro da membrana viral, 

glicoproteínas spike ou “espículas”; Proteínas 

transmembranares E, e M formam pequeno envelope de 

membrana; Proteína HE, hemaglutinina-esterase. 

(Reproduzido e adaptado de FINLAY e HANCOCK, 2004). 

 

Origem do SARS-CoV-2 e possíveis fontes de 

contaminação 

O primeiro caso de infecção da doença 

COVID-19 foi notificado em 12 dezembro de 2019 na 

cidade de Wuhan, província de Hubei, China, 

identificou-se uma pneumonia infectante com etiologia 

desconhecida que posteriormente foi notificada as 

autoridades de saúde como uma doença infeciosa 

ameaçadora a saúde global, em função da epidemia já 

existente no país de origem (RODRIGUEZ-MORALES 

et al., 2020; ZHU et al., 2019). 

O agente infeccioso dessa nova pneumonia 

iniciada em Wuhan, provavelmente emergiu no 

mercado de atacado de frutos do mar desta cidade 

(CHENG et al., 2020). A exposição de animais vivos 

a ambientes úmidos, e com contato direto entre uma 

grande diversidade de espécies como aves e civetas 

(família Viverridade), já foi anteriormente descrita 

como um fator de risco epidemiológico para o 

surgimento de novos patógenos, como vivenciado no 

surto de SARS-CoV, em 2002 (GRALINSKI e  

MENACHERY, 2020; CHEG et al., 2007; QUN  et al., 

2020).  

 O vírus SARS-CoV-2, assim como o SARS-

CoV e MERS-CoV são oriundos de mutações em 
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espécies de coronavírus que normalmente infectam 

animais. A alta frequência de mutações, deleções e 

recombinações nos genes podem permitir uma elevada 

diversidade genética e assim uma adaptação para 

novos tecidos e hospedeiros, possivelmente 

influenciando no cruzamento intra e interespécies o 

que colabora com a infectividade de várias espécies 

hospedeiras (SU et al., 2016; NG e TAN, 2017). A 

frequência de mutações também pode estar 

relacionada ao fato da manutenção de espécies de 

coronavírus em seu hospedeiro natural permitindo 

assim propiciar a recombinação genética entre as 

espécies que seriam capazes de dar origem a novas 

cepas (SU et al., 2016; NG e TAN, 2017). 

  Segundo Cui et al. (2020) ao analisar o RNA 

do vírus SARS-CoV esse revelou ser oriundo da 

recombinação de coronavírus presente em morcegos 

com associação com coronavírus de origem 

desconhecida, sugerindo a presença de um hospedeiro 

intermediário. Essa recombinação ocorrida originou 

uma modificação da glicoproteína spike ou proteína de 

pico viral que reconhece o receptor da superfície 

celular. O vírus recombinante passou então a infectar 

hospedeiros intermediários como civetas 

(Paradoxurus hermaphroditus) e logo após humanos, 

se adaptando aos hospedeiros intermediários antes de 

causar a epidemia de SARS.  

De acordo com os mesmos autores, 

posteriormente, muitos coronavírus relacionados 

filogeneticamente ao SARS-CoV foram descobertos 

em morcegos o que pode levar a hipótese da origem do 

SARS-CoV-2 ter se originado também a partir desses 

animais (HUANG et al., 2020). Conforme estudos 

desenvolvidos por Liu et al. (2019), de forma pioneira, 

os autores descreveram a existência de um vírus 

semelhante ao SARS-CoV oriundo do pulmão de dois 

pangolins malaios (Manis javanica) mortos, onde os 

mesmos apresentaram um líquido espumante nos 

pulmões e fibrose pulmonar. Essa descoberta realizada 

próximo a eminência da epidemia do novo coronavírus 

pode indicar que o SARS-CoV-2 pode ter sido 

transmitido aos seres humanos através de hospedeiros 

intermediários como os pangolins malaios essa 

hipótese também foi discutida por Zhan et al. (2020). 

Contudo, ainda não podemos afirmar com segurança a 

origem e a fonte de contaminação da COVID-19. 

 

Mecanismos de transmissão e de infecção do SARS-

CoV-2 

 A propagação do vírus SARS-CoV-2 ainda 

apresenta algumas incertezas acerca do seu exato 

mecanismo de propagação. Logo, os estudos têm se 

baseado no conhecimento atual dos vírus similares da 

família coronavírus como o vírus SARS-CoV. Assim, 

associa se a transmissão da COVID-19 principalmente 

por meio do contato entre indivíduos, através de 

gotículas de saliva ou perdigotos emitidos do trato 

respiratório de uma pessoa infectada ou ainda através 

das mãos contaminadas, permanecendo ainda incerto a 

contaminação por vias de transfusões sanguíneas, 

transplantes de órgãos e placentária (CDC, 2020; 

DHAMA et al., 2020; LI et al., 2020b; SOHRABI et 

al., 2020).  

A transmissão também está relacionada com a 

propagação por aglomerações, acontecendo 

principalmente dentro do ambiente familiar. Han, 

(2020) estimou que em algumas cidades, 50 a 80% dos 

casos confirmados se originaram via aglomerações. 

Fato esse que se relaciona com o número básico de 

reprodução (Ro) do vírus, o qual consiste no número 

de indivíduos que um paciente infectado poderá 

contaminar. Segundo Dhama et al. (2020) o número de 

reprodução estabelecido para SARS-CoV-2 foi de 3,28 

pessoas infectadas a partir de um indivíduo-fonte, 

contrastando com a estimativa da OMS que indica uma 

variação entre 1,4 e 2,5. A figura 2 indica dessa 

http://dx.doi.org/10.1590/1517-869220162203142486
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maneira a propagação viral entre pessoas de acordo 

com o número básico de reprodução (Ro) ≅ 3 proposto 

por Dhama et al. (2020). Demostrando grande 

potencial de transmissão em uma população 

suscetível. 

Figura 2.  Esquematização da propagação viral entre pessoas 

de acordo com o número básico de reprodução (Ro) ≅ 3 

proposto por Dhama et al. (2020).   

 
.  

 

 

**É considerado nesse esquema um livre fluxo de pessoas 

com ausência de variáveis de contenção e medidas 

protetivas de contaminação. 

 

O Estudo proposto por Van Doremalen et al. 

(2020) constatou também, que o SARS-CoV-2 pode 

manter-se viável em diferentes tipos de superfícies 

inanimadas como metal, vidro ou plástico por até 9 

dias. Evidenciando que o contato direto com 

superfícies contaminadas, pode ser um potencial 

mecanismo de transmissão do vírus. No entanto, 

Kampf et al. (2020) ao estudarem a persistência dos 

coronavírus em superfícies inanimadas observaram 

que o procedimento de desinfecção de superfícies com 

solução de hipoclorito de sódio 0,1%, ou com etanol, 

em uma concentração de 62-70%, mostraram-se 

bastante eficazes para eliminar o coronavírus, 

reduzindo a infectividade após 1 minuto de exposição. 

Todavia, a OMS recomenda o uso etanol a 

concentração de 70% para a desinfecção de pequenas 

superfícies (KAMPF et al., 2020). Não foram 

encontrados dados para descrever a frequência da 

contaminação das mãos com coronavírus ou a carga 

viral após o contato com pessoas contaminadas ou 

após tocar superfícies. Contudo, é recomendado 

aplicar preferencialmente desinfetantes a base de 

álcool para a descontaminação das mãos. Supondo que 

estes desinfetantes tenham ação semelhante para o 

SARS-CoV-2 e outros vírus filogeneticamente 

próximos (WHO, 2020). 

Com relação ao mecanismo fisiopatológico 

do SARS-CoV-2 esse também não foi totalmente 

elucidado, entretanto a semelhança genômica com o 

SARS-CoV pode auxiliar na explicação da resposta 

inflamatória nos tecidos pulmonares, a qual é capaz de 

ocasionar graves quadros de pneumonia (SOHRABI et 

al., 2020). Foi verificado que esse novo vírus, possui 

alta capacidade de invadir o parênquima pulmonar 

resultando em uma severa inflamação no interstício 

dos pulmões. Os exames histológicos de amostras de 

biópsia pulmonar obtidas de pacientes infectados 

apresentaram dano nos alvéolos pulmonares, exsudato 

fibromixóide celular e descamação de pneumócitos, 

indicando um quadro de insuficiência respiratória 

aguda. Essa síndrome da insuficiência respiratória 

aguda ocorre devido à grande quantidade de citocinas 

liberadas no processo inflamatório resultando em uma 

exacerbada resposta imune, podendo levar a falência 

múltipla de órgãos (DHAMA et al., 2020). 

O reconhecimento de receptores é o primeiro 

passo dessa infecção viral e é a determinante chave do 

tropismo do vírus, nas células e tecidos do hospedeiro. 

O vírus SARS-CoV-2 penetra na célula através da 

ligação das proteínas spike aos receptores celulares do 

hospedeiro e depende da iniciação dessa proteína pelas 

Capacidade de propagação da doença- COVID-19 entre 

pessoas de acordo com o número básico de reprodução viral 

(Ro) ≅ 3. 
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proteases celulares. A ligação ao receptor da célula 

hospedeira é uma primeira etapa essencial no 

estabelecimento da infecção, a etapa de ativação 

proteolítica é frequentemente crítica para a função de 

fusão das proteínas spike, pois permite a liberação 

controlada do peptídeo de fusão nas membranas 

celulares alvo. A entrada do vírus nas células é 

mediada por uma ligação de alta afinidade com o 

receptor ECA2 (enzima conversora de angiotensina 2), 

em um processo similar ocorrido ao SARS-CoV-

1/ECA2, o que sugere eficiente mecanismo de 

propagação viral. Essa ligação de alta afinidade é 

imensamente provável de ser oriunda a partir da 

seleção natural nos seres humanos, descartando-se a 

possibilidade do SARS-CoV-2 ser um produto 

originado de manipulação genética (ANDERSEN et 

al., 2020; HOFFMANN et al., 2020; MILLET e 

WHITTAKER, 2015; WALLS et al., 2020).  

A dependência do receptor ECA2 para a 

entrada do SARS-CoV-2 na célula é crucial para o 

entendimento do tropismo que esse vírus possui nos 

tecidos pulmonares. Para que ocorra a entrada do 

patógeno no meio intracelular, a ligação de alta 

afinidade SARS-CoV-2/ECA2 necessita acontecer, 

sendo a etapa crucial e limitante para a continuação da 

infecção. Dessa maneira, observa-se que a presença do 

receptor ECA2 encontra-se, majoritariamente, nos 

tecidos pulmonares, especialmente na superfície dos 

pneumócitos tipo II, células dos alvéolos pulmonares, 

portanto, o processo patológico da doença é constatado 

predominantemente nesses tecidos, ocasionando um 

potencial e grave processo patológico acarretando em 

sintomatologia específica desse sistema (WALLS et 

al., 2020). 

CONSIDERAÇÕES FINAIS 

Essa revisão destacou que o emergente vírus 

SARS-CoV-2 possui alta patogenicidade e grande 

potencial de transmissão, sendo mais infeccioso que os 

vírus SARS-CoV, e o MERS-CoV onde ambos 

também levam a um quadro de disfunções 

respiratórias. A alta capacidade de mutação desse vírus 

é propícia devido a recombinação genética entre vírus 

da mesma família e podem dar origem a novas cepas 

como a que originou a doença COVID-19.  As 

proteínas spike ancoradas ao envelope viral são as 

principais responsáveis pela ligação ao receptor da 

célula do hospedeiro e possui a função de fusão 

durante e a etapa crítica de entrada na célula durante o 

seu ciclo da infecção. O acúmulo de citocinas no 

decorrer do ciclo infeccioso pode estar associado a 

gravidade da doença. Entretanto, mais esforços devem 

ser realizados para conhecer o espectro completo e a 

fisiopatologia do SARS-CoV-2, assim como os 

mecanismos de propagação dessa nova doença. 
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