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Introdução 

A descoberta do novo coronavírus SARS-CoV-2, causador 
da COVID-19, deixou o mundo assustado quanto à sua 
capacidade de transmissão e taxas de mortalidade. As 
elevadas taxas de infecção observadas em diversos 
países, incluindo o Brasil, têm permitido que o material 
genético do vírus sofra mutações, dando origem a novas 
variantes. A identificação dessas variantes, associadas ao 
estudo da patogenicidade permitem o desenvolvimento de 
vacinas, fármacos e que o sistema de saúde pública possa 
prever novos surtos, se preparando para eventual 
necessidade de aumentar número de leitos de UTI, adquirir 
equipamentos e novos medicamentos, assim como de 
planejar medidas sanitárias complementares. As 
informações obtidas por este estudo ressaltam a ação da 
vacinação em massa, mostrando a diminuição dos novos 
casos e óbitos associados ao aumento da cobertura 
vacinal.  

Metodologia 

O presente estudo é uma pesquisa bibliográfica do tipo 
integrativa das variantes de SARS-CoV-2 e estudou a evolução 

das mutações surgidas e as correlacionou com o seu grau de 

patogenicidade. 

Resultados e Discussão 

Foram selecionados 10 artigos que discutem diversos 
aspectos, como o sequenciamento genético e 
epidemiologia. De uma forma geral os estudos mostram 
que a primeira linhagem observada no Brasil foi a B.1.1.28 
(Gamma), da qual surgiram as linhagens P.1 (Gamma) e 
P.2 (Zeta) e, com a continuação das infecções e do 
acúmulo de mutações, acredita-se que existem hoje cerca 
de 240 variantes circulando no país, incluindo as variantes 
Alpha, Beta, Gamma, Delta e Omicron (figura 1). A maioria 
dessas mutações aconteceram no gene da proteína S, 
utilizada pelo vírus para se ligar à célula hospedeira, o que 
pode estar relacionado com a maior taxa de 
transmissibilidade do vírus. Após a chegada da variante 
Omicron no país, houve uma explosão de casos e esta 
rapidamente substituiu todas as outras variantes (figura 2). 

 

Figura 1. Distribuição das variantes de SARS-CoV-2 nas 

cinco regiões brasileiras. 

 

Figura 2. Relações filogenéticas das variantes de SARS-

CoV-2 no Brasil ao longo do período da pandemia. 

Conclusões 

Devido aos elevados índices de contaminação, associados 
à baixa cobertura vacinal, o Brasil foi berço de novas 
variantes, além disso a chegada de variantes de outros 
países acelerou a distribuição do vírus por todo o país, 
resultando em um dos maiores índices de mortalidade 
mundial. 
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