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RESUMO: Introdugdo: O SARS-CoV-2 é um novo coronavirus,
responsavel pela atual pandemia de COVID-19, o qual ja infectou e
causou a morte de milhares de pessoas em todo o mundo. Objetivo:
Descrever aspectos basicos ¢ fundamentais sobre o SARS-CoV-2,
como nome, constituigdo, possiveis origens e classificacdo. Método:
Revisdo bibliografica exploratdria e descritiva, elaborada por meio
de pesquisas nas plataformas PubMed, Scopus, Google Académico,
e SciELO. Os termos utilizados para a selegdo dos materiais foram:
“SARS-CoV-2”, “COVID-19”, “spike-protein”, “classification”,
“coronavirus” e suas combinagdes. Resultados: Os coronavirus
pertencem a familia Coronaviridae, a qual abrange 2 subfamilias,
5 géneros, 26 subgéneros e 46 espécies de virus. O SARS-CoV-2
pertence ao género Betacoronavirus, subgénero Sarbecovirus,
espécie Severe acute respiratory syndrome-related coronavirus, e
esta relacionado a sindrome respiratoria aguda. Sua classificagdo
foi realizada pelo International Committee on Taxonomy of Viruses
(ICTV) levando-se em consideragao principalmente caracteristicas
moleculares e filogenéticas e ndo a doenga que causa. Este virus surgiu
na China, pais em que ha o habito de consumir animais domésticos
ou selvagens recentemente abatidos. Especula-se que o morcego-
ferradura (Rhinolophus sinicus) seja o seu hospedeiro primario e que
o pangolim malaio (Manis javanica) o hospedeiro intermediario. O
SARS-CoV-2 ¢ um virus envelopado, aproximadamente esférico, e
os seus virions tém diametros médios de 80 a 120 nm. Possui genoma
de RNA nao segmentado, fita simples, codificando quatro proteinas
principais: glicoproteina espicular (S), proteina do envelope (E),
glicoproteina da membrana (M) e proteina do nucleocapsideo (N).
Os coronavirus utilizam a S como principal alvo para neutralizar
anticorpos e para se ligar ao receptor enzima conversora de
angiotensina 2. Conclusdo: O conhecimento aprofundado sobre as
caracteristicas basicas do SARS-CoV-2 ¢ fundamental para a melhor
compreensao e entendimento dos aspectos epidemioldgicos, clinicos,
fisiopatologicos e para o tratamento da COVID-19.

Descritores: SARS-CoV-2; Coronavirus; Classificagdo; Estrutura
viral; Origem.

ABSTRACT: Introduction: SARS-CoV-2 is a new coronavirus,
responsible for the current pandemic of COVID-19, which has
already infected and caused the death of thousands of people
around the world. Objective: To describe basic and fundamental
aspects of SARS-CoV-2, such as its name, constitution, possible
origins and classification. Method: Exploratory and descriptive
bibliographic review, elaborated through researches on the
Pubmed, Scopus, Google Scholar, and Scielo platforms. The
terms used for the selection of materials were “SARS-CoV-2”
“COVID-19”, “spike-protein”, “classification”, “coronavirus”
and their combinations. Results: Coronaviruses belong to
the Coronaviridae family, which comprises two subfamilies,
five genera, 26 subgenera and 46 virus species. SARS-CoV-2
belongs to the genus Betacoronavirus, subgenus Sarbecovirus,
a coronavirus species related to the acute respiratory syndrome.
Its classification, carried out by the International Committee on
Taxonomy of Viruses (ICTV)], was made in the light of mainly
molecular and phylogenetic characteristics and not the actual
disease it causes. This virus appeared in China, where people
have the habit of consuming recently slaughtered domestic or
wild animals. It is speculated that the horseshoe bat (Rhinolophus
sinicus) is its primary host and that the Malayan pangolin (Manis
Javanica) is the secondary host. SARS-CoV-2 is an enveloped
virus, approximately spherical and its virions have average
diameters of 80-120 nm. It has a non-segmented RNA large size
genome which encodes four main proteins spike (S), envelope
(E), membrane (M) and nucleoprotein (N). Coronaviruses use
S as the main target to neutralize antibodies and to bind to
the angiotensin-converting enzyme 2. Conclusion: In-depth
knowledge of the basic characteristics of SARS-CoV-2 is essential
for better comprehension and understanding of epidemiological
aspects, clinical, pathophysiological and treatment of COVID-19.

Keywords: SARS-CoV-2; Coronavirus; Classification; Viral
structure; Origin.
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INTRODUCAO

Virus e doencas virais tém ocupado destaque
na agricultura, na medicina e na ciéncia por
milénios e alguns dos maiores desafios e triunfos da
humanidade envolveram virologia'.

As doencas infecciosas afligem a humanidade desde
os primordios da civilizacdo. A preocupagao deve ser
direcionada com o futuro e ndo com o passado®. Porém, o
surto de COVID-19, causado pelo virus zoono6tico SARS-
CoV-2, ¢, no presente, a maior apreensdo global, e uma das
jamais vistas na histéria da humanidade.

As zoonoses sao infecgdes naturalmente transmitidas
entre animais vertebrados e o homem, causadas pela
exposi¢ao entre ambos e limitadas a agentes que podem
se replicar no hospedeiro animal. Esta definicdo é valida
mesmo quando o agente tem a capacidade de se espalhar
dentro das popula¢des humanas sem exposi¢ao a animais,
como exemplificado para o coronavirus da sindrome
respiratoria aguda grave (SARS-CoV), para o coronavirus
da sindrome respiratéria do Oriente Médio (MERS-CoV)?
e para o SARS-CoV-2.

Um nimero significativo de doengas que atualmente
afetam os seres humanos se originou em ciclos silvaticos,
e passou deste ponto devido a capacidade dos virus
sofrerem mutacdes rdpidas e se adaptarem a novas
espécies, especialmente no caso dos virus de RNA. Nas
zoonoses, uma associacao espacial e fisica estreita de
espécies selvagens ou domesticadas cria o cenario para
os virus atravessarem a barreira das espécies, resultando
em doencas emergentes. Os seres humanos tiveram um
papel importante em zoonoses emergentes ao longo dos
séculos, com atividades como agricultura, desmatamento
e urbaniza¢do*. O estudo de como os virus zoondticos se
tornam patégenos humanos ¢ um dos principais focos da
virologia do século XXI'.

O surto da sindrome respiratéria aguda grave
(SARS) em 2003, doenca causada por um coronavirus
identificado como coronavirus da sindrome respiratéria
aguda grave (SARS-CoV, sigla do inglés Severe Acute
Respiratory Syndrome CoronaVirus), surpreendeu o mundo
ao se espalhar rapidamente entre os continentes, resultando
em mais de 8.000 infec¢des, com aproximadamente 10 %
de mortalidade e um efeito devastador nas economias de
varios paises, configurando-se como a primeira pandemia
do século XXI°. Jaa COVID-19, declarada como pandemia
em 11 de mar¢o de 2020 pela Organizagdo Mundial da
Saude®, contabilizava cerca de 100.000 mortes um més
apos o anuncio desta institui¢do’. Esta doenga causou 10
vezes mais casos do que a SARS em um quarto do tempo®.

Os coronavirus ja identificados podem ser apenas a
ponta do iceberg, com eventos zoonoticos potencialmente
mais novos e graves a serem revelados®.

Mesmo no meio académico, ha ainda muita
dificuldade para a compreensao de aspectos basicos sobre
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0 SARS-CoV-2, visto que a produgao cientifica sobre este
virus € recente e predominantemente em lingua estrangeira.
Desta forma, este artigo objetiva tratar sobre os aspectos
basicos do virus, como seu nome, taxonomia, origem e
constitui¢ao.

METODO

Trata-se de um estudo exploratorio e narrativo
sobre aspectos basicos do SARS-CoV-2, tipo revisao de
literatura. A pesquisa foi realizada nas bases de dados
PubMed, Scopus, Google Académico, e SCiELO, com foco
na obtencao e andlise de artigos publicados em 2019 e 2020.
Os termos utilizados para a sele¢ao foram: “SARS-CoV-2”
combinado com os termos “COVID-19”, “spike-protein”,
“classification”, “coronavirus”.

Os termos foram definidos pelo Medical Subject
Headings (MeSH). A obtencao dos materiais foi realizada
entre 01 de abril de 2020 e 30 de abril de 2020. Foram
obtidos e analisados estudos originais e de revisao,
principalmente em inglés, espanhol e portugués, nos quais
titulo, resumo e tdpicos se alinhassem com os termos de
interesse. Os contetidos de interesse foram descritos de
acordo com a relevancia na contribui¢do ao objetivo do
trabalho.

Origem: China

Os dois grandes surtos de doengas infecciosas
causadas por coronavirus de morcegos (a SARS e
a COVID-19) surgiram na China. Os fatores que
contribuiram com o surgimento destas doengas neste
pais foram: (1) o vasto territorio associado a diversidade
climatica contribuem para sua grande biodiversidade,
incluindo a de morcegos e virus. A maioria dos coronavirus
pode ser encontrada na China e mais de 50% das espécies
de coronavirus identificados (22/38) foi nomeada por
cientistas chineses que estudavam morcegos locais ou
outros mamiferos; (2) neste pais, a maioria dos morcegos
hospedeiros de coronavirus vive proximo a humanos, com
potencial para transmitir virus a humanos e gado; (3) a
cultura alimentar chinesa sustenta que os animais vivos
recentemente abatidos sdo mais nutritivos, € essa crenga
pode aumentar a transmissdo viral'®. Este ultimo fator ja
havia sido apontado hd mais de uma década como um
forte alerta: a associacao entre os reservatorios do virus do
tipo SARS-CoV em morcegos-ferradura e a cultura de se
alimentar de mamiferos exoticos no sul da China era uma
bomba-reldgio para o ressurgimento da SARS e outros
novos virus de animais ou laboratorios!'.

Origem: morcego-ferradura (Rhinolophus sinicus)

Transbordamento € o termo derivado de “spillover”
(“host transfer” ou “host switching”), que designa o



processo no qual ocorre a passagem de um agente patdgeno
naturalmente infectante de uma popula¢ao animal infectada
para uma espécie de hospedeiro anteriormente nao afetada
por este, como a espécie humana. A persisténcia ou ndo
da infec¢do, quer em carater endémico ou epidémico,
dependera da facilidade para a transmissao inter-humana
do patéogeno emergente, em grande parte determinada
pelas caracteristicas genéticas e fisioldgicas do patdogeno
emergente ¢ do novo hospedeiro'.

Coronavirus (CoVs) sdo virus zoondticos com
habilidade para infectar uma diversidade de animais
(domésticos ou ndo) e humanos. Essa propriedade
inespecifica que os CoVs possuem pode ser devida a genes
acessorios, que se acredita terem um papel no tropismo
do hospedeiro e na adaptagdo a um novo hospedeiro. A
glicoproteina viral S parece ser o principal determinante
para o sucesso dos eventos iniciais de infec¢do entre as
espécies!?, enquanto a enzima conversora de angiotensina
2 (ACE2) é conhecida como um receptor humano para
esta proteina espicular viral, o que facilita sua transmissao
entre espécies'.

Entre os animais, os morcegos sdo o grupo de
mamiferos que abrigam o maior numero de CoVs. Muitos
outros CoVs de animais sdo ancestrais de CoVs de
morcegos®.

Os animais domésticos ou domesticados
desempenham papel importante como hospedeiros
intermediarios que possibilitam a transmissdo do virus
dos hospedeiros naturais para os humanos. Em relacao
ao SARS-CoV, os morcegos devem ser os hospedeiros
naturais do virus, e as civetas (Paguma larvata), os
hospedeiros intermediarios, enquanto, para a MERS-Coyv,
os dromedarios foram os hospedeiros intermediarios'®. Nas
epidemias de coronavirus provocadas pelo SARS-CoV e
pelo MERS-CoV, os virus provavelmente se originaram
de morcegos-ferradura (Rhinolophus sinicus) e depois
saltaram para outro mamifero hospedeiro de amplificacgao,
como a civeta da palmeira mascarada (Paguma larvata)
na SARS e o dromedario (Camelus dromedarius) na
MERS, antes de cruzar a barreira de espécies para infectar
seres humanos. Baseando-se na analise das sequéncias
gendmicas de 339 espécies de virus relacionados ao
SARS-CoV, sugere-se que 0 SARS-CoV-2 também possa
ter se originado de morcegos, entretanto ndo ¢ possivel
determinar se outro hospedeiro animal intermediario ou de
amplificagdo infectado por este virus estaria relacionado
a COVID-19".

Embora seja possivel que o SARS-CoV-2 tenha
alcangado seu spillover em humanos por meio de um
hospedeiro intermediario, poucos virus semelhantes a este
tém sido descritos em mamiferos que ndo os morcegos e
humanos. Os virus claramente relacionados ao SARS-
CoV-2 ainda s3o pouco amostrados em mamiferos (mesmo
em morcegos) para chegar a uma conclusdo. A identificacao
de dois grupos virais distintos em pangolins (Manis
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sp.) indica que os virus relacionados ao SARS-CoV-2
podem estar mais amplamente distribuidos em mamiferos
selvagens do que o esperado'®.

A alta semelhanga entre os dominios de ligacao
ao receptor (RBD) de CoVs de pangolim de Guangdong
e do SARS-CoV-2 suscita a preocupacdo de que esses
virus possam ser facilmente transmitidos as populacdes
humanas. Sdo necessarias mais pesquisas para explorar
a patogenicidade e a diversidade de CoVs em pangolins.
No entanto, devido ao seu status de perigo e ao risco de
causar futuros surtos de CoV, a caga, 0 manuseio € o
trafico de pangolins devem ser estritamente proibidos.
Uma vigilancia adicional dos virus relacionados ao SARS-
CoV-2 em mamiferos pode ajudar a esclarecer a origem do
SARS-CoV-2'8,

Ha evidéncias para se apontar o pangolim-malaio
(Manis javanica) como provavel origem do SARS-CoV-2,
responsavel pelo surto de COVID-19. Por meio da andlise de
amostras pulmonares de dois pangolins-malaios mortos que
apresentavam um liquido espumante nos pulmoes e fibrose
pulmonar, em época proxima ao surto de COVID-19, foi
identificado um coronavirus denominado Pangolin-CoV,
com potencial parentesco do SARS-CoV-2 (91,02% de
semelhanga gendmica e 90,55% de semelhanga gendomica
com o BatCoV RATG13, um CoV de morcegos), sendo o
coronavirus mais intimamente relacionado ao SARS-CoV-2
jadescrito. Considerando a ampla disseminacao de SARS-
CoVs em reservatorios naturais, como morcegos, camelos e
pangolins, esta descoberta ¢ significativa para as tentativas
de se bloquear a transmissdo viral interespécies’®.

A estreita relacdo filogenética com o BatCoV
RaTG13 fornece evidéncias de que o SARS-CoV-2 pode
ter se originado em morcegos®. Desta forma, semelhante
ao ocorrido em 20022!, as civetas podem ser os hospedeiros
intermediarios da transmissdo de SARS-CoV para
humanos.

Nome do virus

A nomeagao de um novo virus ¢ importante nao
apenas para os virologistas a longo prazo, mas também
para uma comunicagdo eficaz ao publico em geral. Em
todos os principais casos de virus zoondticos emergentes
nos ultimos 25 anos, a nomeac¢do do novo virus nao foi
direta e a maioria passou por um processo de renomeagao?.

O nome dos virus ndo estd necessariamente ligado
a uma doenga, mas sim a outras caracteristicas, como
sua filogenia. H4 uma vasta quantidade de virus cujas
caracteristicas fenotipicas nao sao conhecidas, o que torna
a sequéncia de seus genomas como a Unica caracteristica
precisa conhecida para a grande maioria dos virus e que
pode ser utilizada para definir virus especificos. Baseado
nisso, o Grupo de Estudos sobre Coronaviridae (CSG)
do Comité Internacional de Taxonomia de Virus (ICTV),
responsavel pela classificacdo de virus e nomenclatura
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de taxons da familia Coronaviridae, designou o virus
responsavel pelo surto da doenca COVID-19 como SARS-
CoV-2%,

O termo “corona” deriva da organizagdo estrutural
de glicoproteinas ao redor do virus, a qual lembra uma
coroa®?.

Embora o CGS tenha alegado que ndo pretendia
fazer qualquer referéncia a doenca SARS, aponta-se
que a denominacao do virus como SARS-CoV-2 nao foi
adequada, pois SARS é um nome de doenga, € nomea-
lo desta forma implica que o virus causa SARS ou
doenca similar, especialmente para cientistas sem muito
conhecimento de virologia e para a populagao leiga. Além
do mais, este nome do virus ndo ¢ consistente com a doenga
denominada COVID-19. Com base em caracteristicas
clinicas, virologicas e epidemioldgicas e com as incertezas
a respeito deste novo coronavirus, para evitar enganos e
confusdo, e para ajudar cientistas e o publico com melhor
comunicagdo, um grupo de virologistas da China sugeriu
renomear SARS-CoV-2 como coronavirus humano 2019
(HCoV-19), que distingue o virus do SARS-CoV e mantém
consisténcia com o nome dado pela OMS, COVID-19,
doenca que causa?'. Por outro lado, ainda é possivel
encontrar a designacao 2019-nCoV como descritora deste
virus®.

A alegacdo da OMS para nao utilizar o termo SARS
e nomear como COVID-19 o surto provocado pelo novo
coronavirus em 2020 ¢ a de evitar criar medo desnecessario
para algumas populagdes, especialmente na Asia, que foi
mais afetada pelo surto de SARS em 2003%,

Em relacdo ao nome da doenga, a COVID-19
(abreviagdo de “doencga de coronavirus 2019”) ¢ a
denominacao de uma doenga viral que seguiu as melhores
praticas da Organizacdo Mundial da Satde (OMS) para
nomear novas doencas infecciosas humanas, desenvolvidas
em consulta e colabora¢do com a Organiza¢cdo Mundial para
a Satde Animal (OIE) e a Organizacao das Nagdes Unidas
para Alimentagdo e Agricultura (FAO)?’.

Taxonomia do Virus

Ignorar a taxonomia adequada ¢ ignorar a historia; ¢
também ignorar as semelhancas e diferencas entre os seres
vivos, bem como as ideias evolucionistas de classificagdo?®®.

Filogeneticamente, a familia Coronaviridae pertence
a ordem Nidovirales, grupo IV, com RNAss orientado em
uma direcao positiva'® e abrange 2 subfamilias, 5 géneros,
26 subgéneros e 46 espécies de virus®.

Os coronavirus pertencem ao género
Betacoronavirus, subgénero Sarbecovirus. SARS-CoV-2
¢ a designacao do virus que pertence a espécie coronavirus
relacionado a sindrome respiratoria aguda, abreviado como
SARSr-CoV¥. O SARS-CoV-2 ¢ o sétimo coronavirus
humano descrito, que também agrupa o SARS-CoV e o
MERS-CoV?*. A Figura 1 demonstra a taxonomia deste
virus.

Os géneros Alphacoronavirus e Betacoronavirus
infectam somente mamiferos, enquanto Gammacoronavirus
e Deltacoronavirus infectam pdassaros, mas alguns deles
também podem infectar mamiferos®'.

Ordem Subordem Familia Subfamilia Género Subgénero Espécies
Mesidevitineas Embecavins
Meridavinineae Alphacorenavins Hibecowires
SARE-COV:
Comidovirineas Caoronoviridae Betacoeranawirus Sarbeoowirus MERS-To¥;
5AR 5-CoY-Z
Nidovirales RONOOVIMEIE Delttamranavins Merbecairus
Abnidovirness Gammacoronavinus Nobeoovines
Tarnidaviineas

Fonte: Elaborado pelos autores.

Figura 1. Taxonomia do SARS-CoV-2
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As sequéncias de aminoacidos de sete dominios
conservados de replicase no ORFlab (utilizados para
classificagdo de espécies de CoV) mostraram-se 94,4%
idénticas entre o SARS-CoV-2 e 0 SARS-CoV, sugerindo
que os dois virus pertencem a mesma espécie, SARSr-
CoV?,

Estudos filogenéticos das sequéncias genomicas do
SARS-CoV-2 demonstram semelhangas com as sequéncias
de SARS-CoV de morcegos, o que os agrupa na mesma
linhagem (B) dos Betacoronavirus. HCoV-HKU1 e
HCoV-0C43 estao agrupados na linhagem A. MERS-CoV
pertence a linhagem C, juntamente com o MERS-CoV de
camelos. A linhagem C também agrupa virus de morcegos
e de mamiferos como os ouricos. A linhagem D contém
espécies virais que infectam morcegos®>.

Constituicao do virus

Os coronavirus sao virus envelopados,
aproximadamente esféricos e moderadamente
pleiomérficos. Os virions tém didmetros médios de 80
a 120 nm*. Possuem genoma de RNA nao segmentado,
fita simples, sentido positivo, 5’-cap, 3 -poliadenilado e
tamanho surpreendentemente grande, variando de 27 a 32
quilobases®.

O genoma do SARS-CoV-2 consiste em seis grandes
fases de leitura aberta (ORFs) comuns aos coronavirus,
e vérios outros genes acessorios®. E uma caracteristica
destes virus a capacidade de transcrever RNAs mensageiros
para cada proteina, o que permite o controle da taxa de
sintese de acordo com os requisitos do virus e da célula
hospedeira'®. Seu ciclo de replicagdo apresenta as etapas
de adesao, entrada, traducao da replicase viral, transcricao
e replicacao do genoma, tradugdo de proteinas estruturais,
montagem e liberagao do virion*.

Os CoVs codificam quatro proteinas principais:
glicoproteina espicular (S), proteina do envelope (E),
glicoproteina da membrana (M) e proteina do nucleocapsideo
(N)"3. Estudos de infectividade relacionados a capacidade
de adesdo do virus em células HeLa modificadas com
capacidade de expressdo de diferentes receptores enzima
conversora de angiotensina 2 (ser humano, morcego-
ferradura chinés, porco e civeta) demonstraram que o
SARS-CoV-2 interagiu com estes receptores, mas nio
com os receptores aminopeptidase N (APN) e dipeptidil
peptidase 4 (DPP4), o que reforga que este ¢ o receptor
celular utilizado para o virus adentrar as células humanas®.

Os coronavirus utilizam a proteina S como principal
alvo para neutralizar anticorpos, para se ligar ao receptor e
mediar a fusdo & membrana e entrada na célula. Suas duas
subunidades, S1 e S2, sdo responsaveis pela adsor¢ao e
fusdo a membrana, respectivamente®,

A glicoproteina S tipo I se sobressai da superficie
do virus e atrai grande aten¢do devido a sua fungdo na
ligacdo ao receptor da célula hospedeira®. Ela parece ser o
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principal determinante para o sucesso dos eventos iniciais
de infeccdo entre as espécies’.

A compreensao dos principais componentes
estruturais e moleculares do SARS-CoV-2 ¢ um caminho
fundamental para chegar a terapéutica da COVID-19.
Como nao ha até o momento um tratamento farmacoldgico
disponivel para esta doenga e devido a sua gravidade, ¢
urgente a necessidade de se encontrar opg¢des terapéuticas
em apoio a protocolos existentes para auxiliar na preven¢ao,
tratamento, controle da sintomatologia e diminuir a
gravidade das infecgdes causadas pelo SARS-CoV-2%.
Embora as vacinas em desenvolvimento estejam em etapas
clinicas avangadas, ainda nao ha nenhuma disponivel para
qualquer espécie de coronavirus. Apesar dos esforcos e
rapidez, as datas de conclusdo dos ensaios clinicos sao
estimadas entre o final de 2020 e inicio de 2021 e pode
levar mais tempo para o licenciamento para uso global, o
que enfatiza a necessidade das comprovadas estratégias
de saude publica, como distanciamento fisico, deteccao
precoce e autoisolamento como importantes ferramentas
de mitigagéo desta doenga’.

CONCLUSAO

O novo coronavirus SARS-CoV-2 ¢ o agente
etiologico da COVID-19, doenga infecciosa altamente
contagiosa que afeta principalmente o trato respiratorio
inferior e cujos primeiros casos foram relatados na China
em 2019. Desde entdo, o virus se espalhou por todo o
mundo, causando uma pandemia que traz consequéncias
catastroficas para a saude e economia globais: além dos
milhares de mortes e sequelas permanentes em muitos
sobreviventes, criou ou agravou crises econdmicas,
especialmente em paises em desenvolvimento, como o
Brasil.

Embora tenham ocorrido discussdes iniciais em
relagdo ao seu nome, 0 ICTV o designou oficialmente como
SARS-CoV-2 e a WHO designou o nome da doenga como
COVID-19. Ambos levaram em consideracdo aspectos
técnicos e mesmo éticos, evitando estigmatizar e aprofundar
o0 preconceito e xenofobia que cercam este tema.

Por ser um virus zoonoético cujo spillover esta
relacionado ao morcego-ferradura como hospedeiro
primario e com possivel hospedeiro secundario domesticado
ou comercializado em mercados para alimentagcdo humana,
0 SARS-CoV-2 traz a tona o desafio permanente sobre a
relagdo humano-animal, cuja analise de suas intera¢des
deve predominar sobre os olhares individuais de um ou do
outro se quisermos dirimir ou evitar o surgimento de novas
linhagens ou espécies virais em humanos.

Por fim, o conhecimento aprofundado sobre a
replicacdo viral, os receptores celulares e seus alvos sera
um trampolim para encontrar um medicamento para a
infecgdo por SARS-CoV-2%.
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