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A DANGA DAS VARIANTES NO BRASIL B

Como mudou a distribuicdo das seis principais-linhagens
em circulacdo entre fevereiro de 2020 e fevereiro de 2021

FEV/2020 MAR/2020 ABR/2020 MAI/2020 Jun/2020 Ju/2020

160 |



INFOGRAFICO ALEXANDRE AFFONSO IMAGEM ALISSA ECKERT - MSMI E DAN HIGGINS - MAMS | CDC

Baixos indices de vacinacdo e falta de controle

da circulacdo do Sars-CoV-2 favorecem o surgimento

de variantes mais transmissiveis e |letais

Ricardo Zorzetto

m um ano de pandemia, oficialmente decre-
tada em 11 de marco de 2020 pela Organi-
zacdo Mundial da Sadde (OMS), o mundo
assistiu, atonito, ao adoecimento de 122 mi-
lhdes de pessoas e a morte de ao menos 2,7
milhGes — um terco delas ocorridas em apenas trés
paises: Estados Unidos, Brasil e México. Também
pdde acompanhar, em tempo quase real e com um
nivel de detalhe talvez nunca visto antes, a evo-
lucéio do patégeno que pos de joelhos o sistema
de saude e afetou profundamente a economia de
muitas na¢des. Desde que foi identificado no final
de 2019 na cidade de Wuhan, na regido central
da China, o virus Sars-CoV-2 sofreu uma série de
transformacdes enquanto se espalhava pelo pla-
neta. A medida que infectava mais e mais pessoas

e se replicava, acumulou pequenas modificagdes
em seu material genético até que, em diferen-
tes locais e momentos, ja estava tio diferente do
original que passou a ser considerado uma nova
variante, que, ao prosperar e se disseminar, co-
meca a ser chamada de linhagem - a linhagem
agrupa exemplares com a mesma origem e mui-
to semelhantes entre si, mas que podem possuir
pequenas diferencas.

Em 15 de margo deste ano, a Nextstrain, uma
ferramenta de visualizacfo de genomas virais,
listava nada menos do que 359 linhagens do novo
coronavirus catalogadas desde dezembro de 2019
pelo sistema de classificacdo Pangolin (ver pdgina
24). Entre tantas, trés delas — uma surgida no Rei-
no Unido, outra na Africa do Sul e uma terceira
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no Brasil - vém causando especial preocupacéo
por serem mais transmissiveis, poderem escapar
aacdo de anticorpos e, em alguns casos, provoca-
rem doenca mais grave do que as que circulavam
anteriormente. “Com as ferramentas genéticas de
que dispomos atualmente, estamos assistindo a
evolucdo desse patogeno ao mesmo tempo que ela
ocorre”, afirma o virologista José Luiz Proenca
Moddena, coordenador do Laboratério de Estudos
de Virus Emergentes da Universidade Estadual
de Campinas (Unicamp).

primeira dessas variantes, que ja se tornou

uma linhagem e em marco estava presente

em 118 paises, foi detectada em 14 de de-

zembro do ano passado no Reino Unido.

Ela comecou a circular em setembro no
condado de Kent, no sudeste da Inglaterra, e ra-
pidamente se espalhou. Apelidada inicialmente
de variante de Kent ou britinica, tornou-se depois
conhecida por um frio e sébrio conjunto de letras
e numeros (B.1.1.7) definido por uma nomenclatu-
ra proposta por pesquisadores da Australia e do
Reino Unido. Essa sequéncia de numeros indica
que ela é a sétima variante derivada da primeira
que descende da linhagem B.1, uma das duas que
surgiu originalmente em Wuhan - a outra, pos-
sivelmente mais antiga, é a A.1, que desapareceu
em meados do ano passado. Por causa de algumas
alteracGes (mutacGes) que apresenta no genoma,
aB.1.1.7 é transmitida a0 menos duas vezes mais
facilmente do que a linhagem que a originou e,
ao que parece, também causa doencga mais grave.
No final de 2020 havia sinais de que ela poderia
contribuir para o aumento das hospitalizacdes

no Reino Unido e, agora, surgiram evidéncias de
que esta associada a um risco maior de morrer.
Em um estudo publicado em 15 de marco na
revista Nature, o epidemiologista Nicholas Davies
e matematicos e estatisticos da Escola de Higiene
e Medicina Tropical de Londres estimaram que
uma pessoa infectada por essa variante tem, em
média, uma probabilidade 61% maior de morrer
do que alguém que contraiu alguma das linhagens
que circulavam anteriormente. Eles chegaram a
essa conclusio depois de analisar 4.945 dbitos
ocorridos em um grupo de 1.146.534 britanicos que
haviam testado positivo para o novo coronavirus.
Dias antes, pesquisadores liderados pelo médico
Robert Challen, da Universidade de Exeter, tam-
bém no Reino Unido, apresentaram um resultado
semelhante em artigo publicado em 10 de marco
na revista The BMJ. Ao comparar o total de mor-
tes em um grupo de 54.906 britanicos infectados
com a B.1.1.7 com os ¢bitos em numero igual de
pessoas que haviam contraido outra linhagem do
virus, verificaram que o primeiro grupo tinha um
risco de morrer 64% maior do que o segundo.
Apesar de se disseminar facilmente na popu-
lagdo humana, o Sars-CoV-2, na fase inicial da
pandemia, parecia ser um virus razoavelmente
bem-comportado, que sofria modifica¢ées muito
lentamente. A cada més acumulava, em média,
duas mutac¢des na sequéncia de quase 30 mil ba-
ses nitrogenadas, as letras quimicas que compdem
seu genoma, uma espécie de manual de instru-
¢Oes para a fabricacéio de novas cdpias do virus.
S6 para se ter um pardmetro de comparacfo, o
virus da influenza A, causador de pandemias de
gripe, evolui muito mais rapidamente: sofre uma

USINA DE TRANSFORMACOES

Formado por uma fita simples de RNA com
quase 30 mil bases nitrogenadas, o material
genético do Sars-CoV-2 acumula pequenas
alteracdes (mutacdes) a medida que é copiado
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mutacéo a cada vez que se multiplica, em questéo
de horas, ritmo que obriga a atualizacfo anual da
composicdo da vacina contra a gripe.

Ja no final de 2020, quando eram anunciados
os resultados de eficacia das primeiras vacinas
e ressurgia a esperanca de que a pandemia esti-
vesse se atenuando, o0 novo coronavirus voltou a
surpreender. “Passaram a surgir variantes que
apresentavam simultaneamente varias mutacées
e se disseminaram rapidamente, substituindo as
anteriores”, lembra o virologista Fernando Spil-
ki, pesquisador da Universidade Feevale, no Rio
Grande do Sul, e coordenador da Rede Nacional
de 6micas de Covid-19, a Corona-6mica BR, que
acompanbha a circula¢fio do virus no pais.

Uma dessas variantes € a que originou a linha-
gem B.1.1.7. Ela apresenta 23 mutacGes em relacdo
aB.1, de Wuhan, das quais 17 provocam a troca de
um aminodcido nas proteinas do virus - as outras
seis sfo indcuas (ver infogrdfico abaixo). Os ami-
noacidos sdo compostos quimicos que, unidos uns
aos outros em sequéncia, formam as proteinas. Em
alguns casos, a substituicéo de um tnico aminoa-
cido é suficiente para alterar a estrutura tridimen-
sional da proteina e modificar seu funcionamento.

esquisadores e profissionais da area da saude
se preocupam porque oito das substituicdes
da B.1.1.7 (seis trocas e duas eliminacdes)
ocorrem em alguns dos 1.273 aminodcidos
da proteina spike (S), justamente a que per-
mite ao virus aderir a superficie das células huma-
nas e invadi-las e é o principal alvo dos anticorpos
produzidos por algumas vacinas. Uma mutacéo
em especial chama a atencéo: a N501Y. Essa mu-

B.117

Identificada no Reino Unido, tem
17 mutacdes especificas, seis

na proteina spike. Destas, duas
preocupam: a N501Y e a E484K,
que conferem, respectivamente,

i base trocada

{( base eliminada

maior transmissibilidade
e escape a acdo de anticorpos

tacéio leva a substituicdo do aminodcido aspara-
gina (N) pelo aminoécido tirosina (Y) na posicéo
501 da proteina S. Identificada pela primeira vez
na linhagem B.1.1.7, essa troca parece aumentar
a adesfio do virus as células e sua transmissibili-
dade. Por causa dessas caracteristicas, a agéncia
de satide Public Health England (PHE), do Reino
Unido, qualificou essa linhagem como variante
de preocupacfio nimero 1 de dezembro de 2020.

Em meados de marco, segundo estimativa da
Nextstrain baseada em dados do sistema Pango-
lin, a linhagem B.1.1.7 causava 42% das infec¢des
pelo novo coronavirus no mundo (ver grdfico na
pdgina 22). De maneira independente e quase si-
multinea, a mutacio N501Y também apareceu nas
duas outras linhagens do virus que mais inquietam
os especialistas: a B.1.351, originaria da Africa do
Sul, e a P.1, que surgiu em Manaus, no Brasil. Elas
se encontram em expansao e, estima-se, ji causam,
respectivamente, 6% e 2% dos casos de Covid-19
no planeta. “Até o surgimento da variante B.1.1.7 no
Reino Unido, acreditavamos que a taxa de evolucéo
do virus fosse lenta e que seria possivel segurar
o aumento de sua diversidade até a chegada das
vacinas”, conta a médica Ester Sabino, da Univer-
sidade de Sdo Paulo (USP), coordenadora de uma
das equipes que identificaram a P.1.

A linhagem B.1.351 foi detectada inicialmen-
te na regido metropolitana de Nelson Mandela
Bay, no sul da Africa do Sul, em outubro de 2020,
embora possivelmente tenha surgido meses an-
tes, e foi reportada pelas autoridades do pais em
dezembro. Descrita pelo grupo coordenado pelo
virologista brasileiro Tulio de Oliveira, da Uni-
versidade KwaZulu-Natal, em um artigo publi-

B.1.301 P1

Nove muta¢des definem
essa linhagem, surgida na
Africa do Sul. Seis ocorrem
na spike, entre elas a
N501Y, a E484K e a K417N
(também ligada ao escape
a acdo de anticorpos)

Detectada inicialmente

em Manaus, no Amazonas,
apresenta 16 mutacdes
tipicas, nove delas na spike.
Compartilha as mutacdes
N501Y, a E484K e a K417N
com a linhagem sul-africana
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cado em marco deste ano na revista Nature, ela
apareceu com mais frequéncia em pessoas mais
jovens e saudaveis e hoje ja tem transmisséo local
na Europa e na América do Norte.

Os virus dessa linhagem também exibem 23
modificacdes em seu genoma, oito delas no gene
da proteina S. Além da N501Y, duas outras muta-
¢Oes na spike deixam em alerta os especialistas: a
E484K, que representa a troca de um glutamato
(E) por uma lisina (K) e em fevereiro deste ano
comecou a ser detectada também na linhagem
britinica; e a K417N, na qual uma lisina é reposta
por uma asparagina (N). Essas substitui¢des al-
teram uma regido da spike chamada dominio de
ligacdo ao receptor, que entra em contato mais
intimamente com o receptor ACE2 na superficie
das células humanas e abre caminho para a en-
trada do virus, e impedem que certos anticorpos
produzidos ap6s a aplicacdo de algumas vacinas
ou infec¢des prévias por outras variedades do
Sars-CoV-2 se conectem ao virus e o neutralizem.
Estudos preliminares indicam que as pessoas
infectadas pela B.1.351 - a segunda variante de
preocupacéo detectada em dezembro de 2020,
segundo o PHE - apresentam maior quantidade
de virus no organismo, o que pode facilitar a trans-
misséo, além de potencialmente se beneficiarem
menos dos efeitos protetores de algumas vacinas.

Essas trés alteracdes na spike também estéo pre-
sentes na linhagem P.1, originaria do Brasil, que tem
ainda outras sete altera¢bes na mesma proteina. Ela
descende da linhagem B.1.1.28, encontrada no pais
desde o inicio da pandemia, e foi nomeada com ou-
tra letra porque o sistema sé aceita trés conjuntos de
algarismos. A linhagem brasileira possivelmente co-

AS ONDAS DO CORONAVIRUS

0 NASCIMENTO DAS LINHAGENS

Sequenciamento de genoma permite
acompanhar as transformacdes do virus

Para acompanhar o surgimento das variantes e linhagens,

os especialistas sequenciam o material genético dos virus em circulagdo
em certo momento e determinada regido e comparam com o das que
existiam previamente. Até o inicio de marco, haviam sido sequenciados
no mundo quase 670 mil genomas do Sars-CoV-2 —cerca de 4 mil
sequenciamentos foram feitos no Brasil. O pais conta hoje com ao menos
trés redes de laboratérios que fazem a vigilancia genémica de forma
sistemdtica: a Rede Gendmica da Fiocruz, financiada pelo Ministério

da Saude; a Rede Nacional de 6micas de Covid-19 (Corona-6mica BR),
apoiada pelo Ministério de Ciéncia, Tecnologia e Inovacdes; e o Centro
Conjunto Brasil-Reino Unido para Descoberta, Diagnéstico, Gendmica

e Epidemiologia de Arbovirus (Cadde), custeado pela agéncia britanica
Medical Research Council e pela FAPESP. “Precisamos ampliar nossa
capacidade de sequenciamento e estamos iniciando esse projeto”, conta
a bioquimica Marilda Siqueira, pesquisadora da Rede Genémica da
Fiocruz. “Mesmo assim, fomos capazes de identificar a introducdo da
linhagem britanica em varios estados e de detectar o inicio da circulacdo
daP.1,daP.2edaN.9.” Osequenciamento do genoma depende do uso
de reagentes importados, leva dias e custa cerca de R$ 600. Para
melhorar a vigilancia, alguns laboratérios nacionais desenvolveram testes
moleculares (PCR) que permitem detectar as novas linhagens do virus.
Um deles é o da Fiocruz no Amazonas. Outro é o do virologista Renato
Santana Aguiar, da UFMG, que identificaa P.1,aP.2,a B.1.1.7e a B.1.351.
“O teste sai por R$ 60 e fica pronto em horas”, conta Aguiar. “Ele
permitird conhecer com mais detalhes a circulacdo dessas linhagens.”

A genotipagem por PCR, no entanto, ndo substitui o sequenciamento,
Gnica forma de identificar o surgimento de novas variantes e linhagens.

Ao menos 359 linhagens ja foram identificadas no mundo desde janeiro de 2020.
Algumas desapareceram, outras, mais adaptadas, ganharam espaco
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mecou a circular em Manaus no inicio de novembro
e foi detectada no més seguinte, simultaneamente
por pesquisadores da USP e da Fundacéio Oswaldo
Cruz (Fiocruz), durante o aumento no niimero de
internacdes que marcou o inicio da segunda onda
da pandemia na regiio Norte do pais, quando o
sistema de satide do Amazonas colapsou e pessoas
morreram por asfixia em consequéncia da falta de
oxigénio medicinal nos hospitais.

m individuo infectado pela P.1 produz, em
média, duas vezes mais virus do que os con-
taminados pelas linhagens que circulavam

antes no pais, constatou a equipe do virolo-

gista Renato Santana de Aguiar, da Universi-

dade Federal de Minas Gerais (UFMG), integran-
te darede Corona-6mica BR. A presenca de mais
virus no organismo aumenta de 14 a 2,2 vezes a
possibilidade de transmisséo, segundo estimativa
calculada pelo grupo liderado por Sabino e pelo
biomédico portugués Nuno Faria, da Universidade
de Oxford, no Reino Unido. Outra equipe da USP,
coordenada pelo bidlogo Paulo Inécio Prado, verifi-
cou ainda que a P.1 tem uma probabilidade - baixa,
éverdade, de 6,4% - de infectar novamente quem
ja foi contaminado por outras linhagens do virus.
Alguns especialistas defendem que, diante des-
sas caracteristicas da P.1, medidas mais drasticas
de satide publica deveriam ter sido adotadas no
inicio do ano para tentar impedir a dissemina-
clo dessa linhagem, como um rigido controle
de circulacéo de pessoas e o bloqueio de voos do
Amazonas para outras regides. Desde dezembro,
no entanto, ao menos 120 mil pessoas deixaram
0 Amazonas rumo a outros estados e paises — e

até pacientes com Covid-19 foram transferidos
para outras regides brasileiras por falta de leitos.

Uma das consequéncias é que, em meados de
marco, a P.1ji representava 41% das infeccdes pelo
novo coronavirus no Brasil (ver grdfico na pdgina
18). Outra analise realizada pela Rede Gen6mica
da Fiocruz indicava que em menos de trés me-
ses a linhagem se tornou responsavel por mais
da metade das infeccdes em seis estados: Per-
nambuco (51%), Rio Grande do Sul (63%), Rio
de Janeiro (63%), Santa Catarina (64%), Parana
(70%) e Ceara (71%).“A situacdo que o pais vive
hoje é semelhante aquela em que se encontrava
Manaus em dezembro, com a P.1 em franca disse-
minacfio”, afirma Sabino, que coordena no pais o
Centro Conjunto Brasil-Reino Unido para Desco-
berta, Diagndstico, Genémica e Epidemiologia de
Arbovirus (Cadde), financiado pela agéncia bri-
tdnica Medical Research Council e pela FAPESP.

“0 Brasil tornou-se um terreno fértil para o
surgimento de variantes e linhagens mais con-
tagiosas”, afirma o virologista Eurico Arruda, da
USP em Ribeirfo Preto, que estuda os coronavirus
ha quase trés décadas (ver Pesquisa FAPESP n°
301). A populacio suscetivel a contrair o virus é
grande, o pais vacina muito lentamente e as me-
didas de prevencéo, como distanciamento social
e uso de mdscara, nio vém sendo adotadas de
forma efetiva em todas as regides. “Quanto mais
gente o virus infectar, mais ele vai se multiplicar
e sofrer alteracdes”, explica.

Virus séo seres naturalmente propensos a acu-
mular muta¢es em seu genoma porque, diferen-
temente dos seres vivos formados por células, ndo
tém mecanismos eficientes de correcéo de erros.
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A medida que o material genético viral é copiado
para gerar novos exemplares, alteracdes ocorrem
aleatoriamente, de modo semelhante ao que acon-
tece com alguém que copia a médo um texto longo
(mesmo que de modo muito atento). Sem protei-
nas que detectem com eficacia as incorrecdes e
as desfacam, as muta¢Ges acabam incorporadas
ao material genético dos novos virus - no caso do
Sars-CoV-2, uma molécula de RNA de fita simples.

“Mutacdes ocorrem com frequéncia, mas nem
todas sdo importantes para aumentar a transmis-
sibilidade ou a patogenicidade do virus”, explica
a bioquimica Marilda Siqueira, do Laboratdrio de
Virus Respiratdrios e do Sarampo, da Fiocruz, re-
feréncia em vigilancia genémica do coronavirus
para o Ministério da Satde e para a OMS. Outras,
no entanto, podem conferir vantagem adaptati-
va ao virus e permitir, por exemplo, que penetre
mais facilmente nas células, multiplique-se mais
ou escape a acdo dos anticorpos. Nessas situacoes,
elas se fixam no genoma do virus e sio transmi-
tidas para as geracGes futuras.

“Suspeitamos que esse seja o caso das mutacdes
N501Y, E484K e K417N, que apareceram de modo
independente em variantes surgidas em diferentes
lugares do mundo e parecem aumentar a aptidéo
viral”, conta Aguiar, da UFMG. Além de estar pre-
sente na P.1, na B.1.351 de origem sul-africana e
desde o inicio do ano também na britinica B.1.1.7,
ela também aparece no material genético de duas
outras variantes brasileiras, identificadas com
auxilio do grupo de Siqueira: a P.2, que ja se dis-
tribui por todo o pais, e a N.9, detectada no inicio
de marco. Elas ainda estdo sob investigacéo e por
enquanto nio preocupam como a P.1.

DANDO NOME A0 VIRUS

“Minha expectativa é que, com o tempo, surjam
variantes mais transmissiveis, mas que causem
uma doenca mais branda, como ocorreu com o
virus da influenza A, que causou a pandemia de
gripe espanhola em 1918”, diz Arruda. Publicada
em 9 de marco na revista Science, uma analise da
diversidade genética do Sars-CoV-2 em 1.313 pes-
soas feita pela epidemiologista Katrina Lythgoe,
da Universidade de Oxford, e colaboradores su-
gere que o desenvolvimento de variantes mais
transmissiveis e que escapem a acéo do sistema de
defesa seja incomum. Uma vez que emergem, no
entanto, elas podem se disseminar rapidamente.

1ém de permitir ao virus se espalhar com

mais facilidade, as mutacdes encontradas

nas novas linhagens vém tirando o sono de

muitos especialistas pela ameaca que podem

representar para a eficacia das vacinas. Os
imunizantes produzidos pelas farmacéuticas norte-
-americanas Janssen e Novavax, por exemplo, ja
mostraram ser menos eficientes contra a B.1.351,
da Africa do Sul. Assim como a Novavax, a vacina
desenvolvida pela Universidade de Oxford com a
farmacéutica anglo-sueca AstraZeneca também
perde um pouco do seu efeito ante a linhagem
B.1.1.7, do Reino Unido. Seu desempenho, porém,
é muito pior contra a linhagem da Africa do Sul.
Ela mostrou uma importante redu¢fo na capacida-
de de evitar os casos leves e moderados de doenca
causada pela B.1.351 (nfo houve casos graves no
grupo vacinado nem no que recebeu placebo), de
acordo com os resultados de um ensaio clinico com
cerca de 2 mil participantes publicados em 16 de
marco na revista New England Journal of Medicine.

Sistemas adotam estratégias distintas para denominar linhagens

Quem jd leu algo sobre as novas linhagens

e variantes do novo coronavirus se deparou
com sequéncias de letras e nimeros que
parecem ndo fazer sentido. Sdo tentativas de
organizar o conhecimento sobre o virus e
acompanhar sua dispersdo e evolucdo. Nos
Gltimos meses, a0 menos trés estratégias de
nomea-los se tornaram conhecidas. Uma delas
é um sistema proposto pelo biélogo Andrew
Rambaut, da Universidade de Edimburgo,

na Escdcia. Conhecido pela sigla Pangolin,
acronimo de Phylogenetic Assignment of
Named Global Outbreak Lineages, ele

fornece informacdes mais detalhadas sobre a
circulacdo do virus em determinado momento.

Nesse sistemna, as variantes ou linhagens sdo
classificadas pelo grau de parentesco evolutivo,
atribuindo uma letra seguida de até trés
algarismos. Nele, a linhagem surgida no Reino
Unido é a B.1.1.7, a sétima variante derivada da
primeira que descende da linhagem B.1, uma
das duas que apareceram originalmente em
Wuhan. A linhagem sul-africana é a B.1.351
(3512 descendente da B.1). 4 a brasileira, por
ser descendente da linhagem B.1.1.28, que ja
tinha trés nimeros, recebeu uma nova letra

e se tornou a P.1. Um segundo sistema de
classificacdo é o Nextstrain, proposto pelo
grupo de Trevor Bedford, do Centro de
Pesquisa para o Cancer Fred Hutchinson,

nos Estados Unidos, e colaboradores. Ele
agrupa os virus em conjuntos maiores (clados),
que sdo descritos pelo ano de identificacdo

do clado, seguido de uma letra e do nome de
uma mutacdo definidora do grupo. Assim,

a linhagem do Reino Unido integrou o clado
201/501Y.V1; a da Africa do Sul 0 20H/501.V2
e do Brasil 0 20)/501.V3. O terceiro sistema de
classificacdo é de um consércio internacional
criado em 2008, o Gisaid. Adotado pela OMS,
também retine os virus por clados, definidos
por uma ou mais letras que integram

as principais mutacdes do grupo. Nela, a
linhagem do Reino Unido estd no clado GRY,

a da Africa do Sul no GH e a do Brasil no GR.
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Moradores de Manchester,
no Reino Unido, fazem
testagem em fevereiro
deste ano, apos surto
com a B.1.1.7; profissional
da salide acompanha
paciente com Covid-19
na Africa do Sul,

apoés o surgimento de
uma nova variante;

e paciente chega para
internacdo em Manaus
em janeiro, em meio

a nova onda de infec¢do

Estudos realizados pelo grupo de Mddena, na
Unicamp, e pela equipe do imunologista Michael
Diamond, da Universidade de Washington em Saint
Louis, Estados Unidos, identificaram, respectiva-
mente, algum nivel de perda de efeito de anticorpos
produzidos pela CoronaVac e pela vacina da Pfizer
contra a linhagem P.1 em testes in vitro. Ainda ndo
é possivel, no entanto, afirmar que essas variantes
escapem do efeito das vacinas em pessoas. A lite-
ratura cientifica sobre o tema ainda traz contra-
di¢des e outros trabalhos chegaram a conclusdes
diferentes. Mesmo assim, no final de fevereiro al-
guns fabricantes de vacinas anunciaram que estio
trabalhando em doses de reforco e formulacdes que
contemplem as mudancas das variantes.

Além disso, os anticorpos nio funcionam apenas
aderindo ao virus e bloqueando sua entrada nas
células. Eles podem desencadear reacdes quimicas
que sfo lesivas para as particulas virais ou servir
de sinalizadores, marcando os virus para que se-

jam engolfados e digeridos por células de defesa.
“Avaliar outras estratégias do sistema imune, como
a atividade das células de defesa, é mais laborioso,
mas essencial para se chegar a conclusées mais
robustas”, conta o biomédico William Souza, que
faz estdgio de p6s-doutorado na Universidade de
Oxford e colaborou nos experimentos de M6dena
e de Sabino. “As vacinas continuam evitando que
as pessoas adoecam e morram.”

Para Moddena, os resultados obtidos até o mo-
mento contra as novas linhagens do virus refor-
cam a ideia de que mesmo quem ja teve a doen-
ca ou foi vacinado precisa manter os cuidados e
continuar usando mascaras e adotando medidas
de higiene e distanciamento social. “O que se sabe
até o momento indica que quem ja teve Covid-19
ou mesmo quem ja recebeu algumas das vacinas
pode ser infectado pelo virus de uma das linha-
gens de preocupacéo”, afirma. Em um levanta-
mento realizado em janeiro pela revista Nature
com 100 virologistas, imunologistas e especialistas
em doengas infecciosas de diferentes paises, 90%
afirmaram imaginar que o virus pode se tornar
endémico e continuar circulando em pequenos
bolsdes nos proximos anos — seja porque escapa
aacdo dos anticorpos, porque néo havera vacinas
suficientes para todos, porque alguns se recusam
a ser vacinados ou porque eles continuaram a in-
fectar animais na natureza. m

Projetos

1. Centro conjunto Brasil-Reino Unido para descoberta, diagnéstico,
gendmica e epidemiologia de arbovirus (Cadde) (n° 18/14389-0);
Modalidade Projeto Tematico; Pesquisadora responsavel Ester Cerdeira
Sabino (USP); Investimento R$ 5.331.725,16.

2.ICTP —Instituto sul-americano para fisica fundamental: Um centro
regional para fisica tedrica (n° 16/01343-7); Modalidade Projeto
Temdtico; Pesquisador responsavel Nathan Jacob Berkovits (Unesp);
Investimento R$ 15.421.379,38.

Artigos cientificos

DAVIES, M. G. et al. Increased mortality in community-tested cases of
Sars-CoV-2 lineage B.1.1.7. Nature. 15 mar. 2021.

CHALLEN, R. et al. Risk of mortality in patients infected with Sars-
-CoV-2 variant of concern 202012/1: Matched cohort study. The BM).
10 mar. 2021.

Os demais projetos e artigos citados nesta reportagem estdo listados
na versdo on-line.
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