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RESUMO: A emergéncia de virus zoondticos constitui um importante desafio a saude
publica, especialmente diante das alteragdes ambientais e da crescente interagdo entre
populagdes humanas e reservatérios silvestres. Nesse contexto, o virus Nipah (NiV)
destaca-se pela elevada letalidade, potencial de transmissdo zoondtica e auséncia de
terapias e vacinas amplamente disponiveis. O estudo objetivou analisar a importancia das
ferramentas moleculares, com destaque para a reagdo em cadeia da polimerase (PCR) e o
sequenciamento de genoma completo (WGS), na detecgao, caracterizacao e vigilancia do
NiV. Foi realizada uma revisao sistematica da literatura, de abordagem qualitativa e carater
exploratério-descritivo, conduzida conforme as recomendagdes do PRISMA. As buscas
foram realizadas nas bases NCBI, GEMU, PubMed e Frontiers, considerando estudos
publicados entre 2016 e 2026, em portugués ou inglés e com acesso gratuito ao texto
completo Foram identificados inicialmente 1.383 registros, dos quais 14 estudos foram
incluidos apds as etapas de triagem e elegibilidade. Os achados evidenciaram que RT-PCR,
gPCR e WGS contribuem para a detecgao do virus, caracterizagao genética e investigagao
de padrdes de transmissao. Conclui-se que a vigilancia molecular, integrada a abordagem
de Saude Unica, constitui ferramenta relevante para a deteccdo precoce, monitoramento
epidemioldgico e fortalecimento da resposta as emergéncias associadas ao NiV.

PALAVRAS-CHAVE: Viruléncia. Epidemiologia. Saude publica.
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FROM BENCH TO PUBLIC HEALTH: A SYSTEMATIC REVIEW OF MOLECULAR
SURVEILLANCE FOR VIRAL INFECTION CONTROL AND NIPAH VIRUS RESPONSE

ABSTRACT: The emergence of zoonotic viruses constitutes an important public health
challenge, especially in the context of environmental changes and the increasing interaction
between human populations and wildlife reservoirs. In this context, Nipah virus (NiV) stands
outduetoits highlethality, zoonotic transmission potential, and the absence of widely available
therapies and vaccines. This study aimed to analyze the importance of molecular tools, with
emphasis on polymerase chain reaction (PCR) and whole-genome sequencing (WGS), for
the detection, characterization, and surveillance of NiV. A systematic literature review was
conducted using a qualitative approach and an exploratory-descriptive design, following
PRISMA recommendations. Searches were performed in the NCBI, GEMU, PubMed, and
Frontiers databases, considering studies published between 2016 and 2026, in Portuguese
or English, with free access to the full text. Initially, 1,383 records were identified, of which 14
studies were included after the screening and eligibility stages. The findings demonstrated
that RT-PCR, gPCR, and WGS contribute to virus detection, genetic characterization, and
investigation of transmission patterns. It is concluded that molecular surveillance, integrated
with the One Health approach, constitutes a relevant tool for early detection, epidemiological
monitoring, and strengthening the response to NiV-associated emergencies.

KEYWORDS: Virulence. Epidemiology. Public health.

INTRODUGAO

Os virus sao parasitas intracelulares obrigatérios que dependem das células
hospedeiras para sua replicacdo, apresentando elevada capacidade de adaptacdo e
evolugdo (Koonin; Dolja; Krupovic, 2022). Nesse contexto, a emergéncia de doengas
infecciosas representa um importante desafio a saude publica, sendo influenciada por
fatores bioldgicos, sociais e ambientais, incluindo alteragbes nos agentes patogénicos e
nas relagdes entre populagdes humanas e o ambiente (Artika; Wiyatno; Ma’roef, 2020).

Entre as doencas emergentes de origem zoondtica, destaca-se a infecgao pelo
virus Nipah (NiV), associada a quadros graves de encefalite e elevada letalidade. Seu ciclo
epidemioldgico envolve morcegos frugivoros do género Pteropus como reservatorios naturais,
com transmissao aos seres humanos por meio do contato com animais infectados, alimentos
contaminadose, posteriormente, entre pessoas.Alteragdesambientais,comoodesmatamento
e a fragmentacao de habitats, podem favorecer a aproximagao entre reservatorios silvestres
e populagées humanas, aumentando o risco de eventos de salto de espécie (spillover)
(Mishra; Prajapat; Nayak, 2023). Diante desse cenario, o avango das tecnologias de
sequenciamento genémico e das abordagens metagendémicas tem ampliado a capacidade
de identificar, caracterizar e monitorar agentes infecciosos, contribuindo para a vigilancia

PESQUISAS E DEBATES SOBRE A SAUDE COLETIVA: p
UM INTERCAMBIO ENTRE BRASIL E PORTUGAL, VOL 4 CAPITULO 35 m



molecular, a deteccao de variantes e o rastreamento da disseminagédo de patdgenos.

Diante da complexidade dos processos de emergéncia e disseminagao do
NiV, a utilizacdo de ferramentas moleculares torna-se relevante para a identificacéo e
caracterizagao do agente, bem como para o acompanhamento de sua circulagao. Entre
as ferramentas empregadas na deteccéo e caracterizagdo de agentes virais, destacam-
se a reacao em cadeia da polimerase (PCR) e o sequenciamento de genoma completo
(WGS), que possibilitam a confirmagao diagnéstica e subsidiam a adogao oportuna
de medidas clinicas, epidemiolégicas e de controle (Artika; Wiyatno; Ma’roef, 2020).

A partir do WGS ¢é possivel caracterizar a diversidade genética viral, identificar
mutacdes e analisar regides gendmicas associadas a caracteristicas relevantes do agente,
contribuindo para estudos de evolugao viral, vigilancia e desenvolvimento de estratégias
diagndsticas, vacinais e terapéuticas (Houldcroft; Beale; Breuer, 2017). Além disso, a
comparagao de genomas virais, associada a dados epidemiolégicos e geograficos, permite
investigar padrdées de transmissao, distribuicao espacial e disseminagdo dos agentes
infecciosos. Dessa forma, a disponibilidade rapida de dados genémicos pode favorecer o
desenvolvimento e a atualizac&o de estratégias diagnosticas, vacinais e terapéuticas, além
de fortalecer a vigilancia e a resposta diante de doencgas infecciosas emergentes (Chen;
Lemey; Yu, 2023).

OBJETIVO

Analisar a importdncia das ferramentas moleculares, com destaque no
sequenciamento de genoma completo (WGS) e na reagdo em cadeia polimerase, para
deteccédo, caracterizagao e vigilancia do virus Nipah, com a finalidade de destacar sua
contribuicdo para monitoramento da emergéncia, disseminacao, terapias associadas e
compreensao do ciclo do vetor desse agente zoondtico.

METODOLOGIA

O presente estudo refere-se a uma revisao sistematica da literatura, com abordagem
qualitativa e objetivos exploratorio-descritivos, conduzida em setembro de 2026, guiada
de acordo com o Preferred Reporting Items for Systematic Reviews and Meta-Analyses
(PRISMA).

A coleta de dados foi realizada nas bases de dados National Center for Biotechnology
Information (NCBI), Global Environment Monitoring Unit (GEMU), PubMed e Frontiers, com
os descritores consultados no Descritores em Ciéncias da Saude (DeCS): “Nipah virus”,
“Epidemiology” e “Molecular Diagnosis”. Utilizou-se como referéncia tematica os avangos
em vacinas, antivirais, terapéutica e vigilancia de patdégenos emergentes e endemias,
orientada pelos titulos dos trabalhos relacionados ao assunto.
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Como critérios de inclusado, adotou-se o recorte temporal de 2016 a 2026, redigidos
em inglés e portugués e com acesso gratuito ao texto completo. Foram excluidas revisées
de literatura, artigos duplicados e com informacgdes insuficientes para analise.

RESULTADOS E DISCUSSAO

A partir do levantamento inicial, foram identificados 857 artigos no NCBI, 432 no
GEMU, 21 no PubMed e 73 na Frontiers. Apds a aplicacio dos critérios de seleg¢ao, foram
excluidos 623 artigos do NCBI, 341 do GEMU, 8 do PubMed e 32 da Frontiers. Na etapa
seguinte, foram excluidos 196 artigos do NCBI, 52 do GEMU, 4 do PubMed e 16 da
Frontiers por ndo apresentarem relacdo com a tematica proposta apds a analise dos titulos
e resumos. Posteriormente, os estudos selecionados foram avaliados na integra, resultando
na exclusao de 34 artigos do NCBI, 37 do GEMU, 2 do PubMed e 24 da Frontiers (Figura 1).

Subsequente as etapas de triagem e elegibilidade foram incluidos 14 artigos na
presente revisao, sendo 4 provenientes do NCBI (28,6%), 2 do GEMU (14,3%), 7 do PubMed
(50,0%) e 1 da Frontiers (7,1%).

Tabela 1: Representagéo do fluxograma PRISMA.

Fase Descrigdo NCBI GEMU PubMed Frontiers Total
(n) (n) (n) (n) (n)
Identificagdo  Registros identificados nas bases 857 432 21 73 1.383
de dados
Triagem Registros remanescentes apos a 234 91 13 41 379
aplicacdo dos critérios de selecao
Registros excluidos 623 N 8 32 1.004
Elegibilidade Registros selecionados apos 38 39 9 25 11
analise de titulos e resumos
Registros excluidos 196 52 4 16 268
Elegibilidade Registros submetidos a avaliacdo 38 39 9 25 111
do texto completo
Registros excluidos 34 ar 2 24 a7
Incluséo Artigos incorporados a revisdo 4 2 7 1 14

Fonte: Autores, 2026.

A anadlise dos estudos selecionados evidenciou diferentes perspectivas sobre
a emergéncia e disseminagao dos virus zoonoticos, abrangendo aspectos evolutivos,
epidemioldgicos, ambientais e moleculares. Entre esses aspectos, a compreensao dos
mecanismos que favorecem a adaptacao viral e a interagcdo com os hospedeiros constitui
um ponto fundamental para explicar o surgimento de novos agentes infecciosos e sua
capacidade de disseminacdo (Quadro 1).
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A légica evolutiva e os fatores socioambientais

A compreensdo da emergéncia e disseminagao de virus zoonodticos exige uma
analise de seus mecanismos bioldgicos e de seu contexto epidemioldgico para definir com
maior precisao sua ocorréncia. Sob a perspectiva evolutiva viral, que se comporta de forma
independente em relagéo ao seu genoma, mesmo sendo dependendo da maquinaria celular
da célula hospedeira para sua replicagdo, gerando uma “corrida armamentista” continua
(Koonin; Dolja; Krupovic, 2022).

A macroevolucgao viral é regida por uma logica funcional na qual um pequeno conjunto
de proteinas centrais que permitem a identificacdo de relagdes evolutivas, os virus hallmark
proteins (VHPs) descende de replicadores primordiais anteriores ao ancestral comum de
toda a vida celular (LUCA) devido a um processo de replicagdo gendmica, com o uso de
RNA polimerase RNA-dependente (RdRP) e a transcriptase reversa (RT), por exemplo
(Koonin; Dolja; Krupovic, 2022). As proteinas mais abundantes em capsideos virais
permitem a localizagao da distribuicao filogenética dos tragos virais. Além disso, os virus
capturam diretamente enzimas do hospedeiro (como DNA polimerases, helicases e ligases)
ou apropriam-se de componentes de defesa do hospedeiro (“guns for hire”), reestruturando-
0s como mecanismos de contra defesa imunoldgica (Koonin; Dolja; Krupovic, 2022).

Paralelamente a flexibilidade gendémica viral, a emergéncia de novos virus
patogénicos no cenario global é impulsionada por transformacgdes bioldgicas, sociais
e ecoldgicas. O rapido crescimento demografico humano, o aumento das viagens e do
comeércio internacional, a urbanizagao acelerada, o desmatamento e as alteracdes no uso
do solo reduzem as barreiras naturais entre os reservatoérios silvestres e as populacoes
humanas sao alguns exemplos (Artika; Wiyatno; Ma’roef, 2020). Essa aproximagao propicia
o spillover, permitindo que patdégenos habitualmente restritos a fauna silvestre passem a
infectar humanos e animais domésticos (Artika; Wiyatno; Ma’roef, 2020).

Umavezestabelecidaainfeccdonohospedeirohumano, aestabilidade e adindmicade
transmissao interpessoal de virus respiratorios e ndo vetoriais sdo fortemente condicionadas
por fatores meteorologicos e microambientais (Pica; Bouvier, 2012). Parametros como
umidade absoluta, temperatura, taxa de precipitacdo e fluxo de ar influenciam diretamente
o tamanho das goticulas respiratérias, a viabilidade viral no ar e em superficies. Em regides
temperadas, baixas taxas de umidade absoluta correlacionam-se com o inicio de surtos
epidémicos. Em contrapartida, regides tropicais, picos de transmissdo frequentemente
coincidem com estagbes chuvosas ou alteragdes na ventilagdo de ambientes fechados
(Pica; Bouvier, 2012).
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Quadro 1: Principais ferramentas moleculares aplicadas a vigilancia do virus Nipah (NiV)

Ferramenta molecular

Principal aplicagao

Contribuigéo para a vigilancia do NiV

RT-PCR

Deteccio do RNA viral.

Identificacio do NiV em amostras clinicas e
ambientais.

gPCR/RT-qPCR

Detecco e quantificacdo do RMNA

Diagnastico molecular e deteccdo precoce de

genético.

viral. infeccbes.
Nested PCR Amplificacio de regiGes especificas Aumento da sensibilidade e confirmacao
do genoma. molecular.
LAMP Amplificacio isotérmica do material Potencial para deteccéo rapida e

descentralizada.

Biossensores

Deteccdo de componentes virais.

Potencial para diagnédstico rapido.

genoma.

CRISPR-Cas Detecclo de sequéncias Potencial para diagnéstico molecular rapido e
especificas. especifico.
NGS Sequenciamento de material Caracterizacio genética e investigacao
genético. epidemioldgica.
WGS Sequenciamento completo do Rastreamento da transmissfo, caracterizacio

genética e analise filogenética.

Metagendmica

Identificacdo de agentes em
amostras complexas.

Deteccdo e caracterizacio viral sem depender
exclusivamente de alvos predefinidos.

Sequenciamento por
captura hibrida

Enriquecimento de sequéncias
virais.

Facilitac8o da recuperacéo e caracterizacio do
genoma viral.

Abreviagoes: NiV, virus Nipah; RT-PCR, reacdo em cadeia da polimerase com transcricdo reversa; qPCR,
reagdo em cadeia da polimerase quantitativa; RT-qPCR, reagdo em cadeia da polimerase quantitativa com
transcrigao reversa; LAMP, amplificagao isotérmica mediada por loop; CRISPR-Cas, repeti¢cdes palindromicas
curtas agrupadas e regularmente interespacadas associadas a proteinas Cas; NGS, sequenciamento de

nova geracgao; WGS, sequenciamento de genoma completo. Fonte: Autores, 2026.

O Virus Nipah como modelo de ameaca zoonética para a Saude Unica

Dentro do espectro das zoonoses emergentes de alto impacto, o virus Nipah (NiV)
destaca-se como um modelo representativo da necessidade de uma abordagem integrada
do tipo Saude Unica (One Health), unindo a saide humana, animal e ambiental (Mishra;
Prajapat; Nayak, 2024). O NiV é um virus RNA envelopado de fita simples e sentido negativo
pertencente a familia Paramyxoviridae.

Devido a sua extremapatogenecidade, escassez de tratamentos especificos e elevada
taxa de letalidade, o NiV é classificado como um patégeno de Nivel de Biosseguranga 4
(BSL-4) e Agente de Categoria C (Mishra; Prajapat; Nayak, 2024 ). Surtos epidémicos de NiV
tém sido registrados na Asia desde a sua identificac&o inicial na Malasia e em Cingapura
(1998-1999), seguidos por surtos recorrentes em Bangladesh e na india a partir de 2001
(Mishra; Prajapat; Nayak, 2024).

Trés cepas virais circulam ativamente no Sudeste Asiatico: NiV-Malaysia, NiV-
Bangladesh e NiV-India. O ciclo epidemiologico do NiV envolve os morcegos frugivoros
do género Pteropus como reservatorios naturais de infecgao inaparente (Mishra; Prajapat;
Nayak, 2024). A transmissdo para humanos pode ocorrer: Devido ao contato direto
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com secregdes, tecidos ou excrecbes de morcegos infectados; Consumo de alimentos
contaminados, destacando-se a seiva crua de palmeira (date palm sap) consumida em
Bangladesh; Interacdo com hospedeiros amplificadores intermediarios, como suinos (na
Malasia) ou equinos (nas Filipinas); Transmisséao interpessoal direta (humano-a-humano),
documentada principalmente em ambientes hospitalares e no cuidado familiar nos surtos
em Bangladesh e na india (Mishra; Prajapat; Nayak, 2024).

Clinicamente, a infeccdo humana pelo NiV apresenta um periodo de incubacéao
de 2 semanas a 2 meses, manifestando-se por febre alta, cefaleia, mialgia e sintomas
respiratorios que progridem rapidamente para uma encefalite aguda e grave. O
comprometimento neurolégico é marcado por meningite asséptica, disfungbes do tronco
cerebral, anormalidades nos reflexos oculares e mioclonias (Mishra; Prajapat; Nayak, 2024).
Entre os sobreviventes, cerca de um tergo apresenta sequelas neuroldgicas, cognitivas
e psiquiatricas permanentes, além do risco de desenvolvimento de encefalite tardia ou
relapsos anos apos a infec¢gado aguda inicial (Mishra; Prajapat; Nayak, 2024).

A destruicdo de ecossistemas florestais e as mudancas climaticas alteram a
disponibilidade de alimentos para as colénias de Pteropus, forcando a migracdo desses
morcegos. Essa dindmica ecoldgica reforca a urgéncia de sistemas de vigilancia baseados
no conceito de One Health, nos quais o monitoramento sorolégico e molecular continuo
de reservatdrios animais e hospedeiros intermediarios atue como um alarme precoce para
conter eventos de spillover antes que atinjam proporcoes epidémicas (Mishra; Prajapat;
Nayak, 2024).

Avangos em diagndsticos moleculares

Meétodos tradicionais, como o isolamento viral em cultura de tecidos e a sorologia,
possuem limitagdes significativas em emergéncias sanitarias devido ao alto custo,
morosidade e falta de sensibilidade na fase aguda da infecgdo. A Reagdo em Cadeia da
Polimerase (PCR) e suas variagdes tornaram-se o padrao-ouro no diagnostico de acidos
nucleicos virais (Artika; Wiyatno; Ma’roef, 2020).

Para virus de RNA como o NiV, a Transcricdo Reversa seguida de PCR (RT-PCR) é
conduzida em etapas unicas (one-step) ou duplicadas (two-step), convertendo o RNAviralem
cDNA para posterior amplificagcédo. APCR em Tempo Real (qQPCR) com sondas fluorescentes
(molecular beacons, TagMan) permite a quantificagdo precisa da carga viral pelo ciclo de
limiar (Artika; Wiyatno; Ma’roef, 2020). Variagdes aninhadas aumentam a sensibilidade em
amostras com baixa carga viral ou alta interferéncia biolégica, sendo aplicadas na detecc¢ao
do virus Nipah em excre¢des de morcegos € humanos. Tecnologias como amplificagcao
isotérmica (LAMP), biossensores e CRISPR-Cas surgem como alternativas portateis e
ageis para cenarios com recursos limitados (Artika; Wiyatno; Ma’roef, 2020).
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O Sequenciamento de Nova Geracédo (NGS) revolucionou a vigilancia em saude
publica e a virologia clinica ao permitir a leitura do genoma completo (WGS), dividindo-se em
trés abordagens fundamentais: Metagendmica, que fundamentalmente é o sequenciamento
direto e imparcial de todo o material genético da amostra; Sequenciamento por Amplicons
de PCR, usufrui de primers especificos para amplificar o genoma em fragmentos; Captura
por Hibridizacdo (Target Enrichment), emprega sondas biotiniladas complementares para
capturar seletivamente o genoma viral em tubo unico (Houldcroft; Beale; Breuer, 2017).

Medidas profilaticas e terapéuticas: vacinas, antivirais e imunobiolégicos

A infecgao pelo virus Nipah representa uma emergéncia de saude publica devido a
elevada letalidade e a auséncia de tratamentos antivirais especificos ou vacinas aprovadas
para uso humano amplo (Borges et al., 2025; Faus-Cotino, Reina e Pueyo, 2024; Mishra,
Prajapat e Nayak, 2024). Entre os antivirais investigados, a ribavirina apresentou redugao
de 36% na mortalidade durante o surto inicial na Malasia, embora sua eficacia posterior
tenha permanecido incerta (Faus-Cotino, Reina e Pueyo, 2024; Mishra, Prajapat e Nayak,
2024). Em contraste, remdesivir e favipiravir demonstraram protecdo completa em modelos
animais (Faus-Cotino, Reina e Pueyo, 2024; Mishra, Prajapat e Nayak, 2024; Wang et
al., 2023). Outros compostos, como griffithsin, R1479, ALS-8112 e cloroquina, também
apresentaram atividade antiviral em estudos experimentais (Mishra, Prajapat e Nayak,
2024).

Na imunoterapia pos-exposicdo, o anticorpo monoclonal m102.4 destaca-se por
bloquear a ligag&o da glicoproteina G aos receptores efrina-B2 e B3, apresentando protegao
in vivo e avango para ensaios clinicos de Fase | (Faus-Cotino, Reina e Pueyo, 2024; Mishra,
Prajapat e Nayak, 2024). Outros anticorpos permanecem em desenvolvimento pré-clinico
(Faus-Cotino, Reina e Pueyo, 2024; Mishra, Prajapat e Nayak, 2024).

Quanto as estratégias profilaticas, limitagdes de biosseguranca direcionaram as
pesquisas para vacinas recombinantes, vetores virais, VLPs e mRNA (Faus-Cotino, Reina
e Pueyo, 2024; Mishra, Prajapat e Nayak, 2024; Wang et al., 2023). Vetores baseados
em virus da estomatite vesicular, raiva, sarampo, adenovirus e canarypox demonstraram
elevada imunogenicidade e protecdo em modelos animais (Faus-Cotino, Reina e Pueyo,
2024; Mishra, Prajapat e Nayak, 2024; Wang et al., 2023). Avacina de mRNA-1215 avancgou
para ensaios clinicos de Fase |, enquanto VLPs de M, F e G induziram respostas protetoras
em roedores (Faus-Cotino, Reina e Pueyo, 2024; Mishra, Prajapat e Nayak, 2024). Assim,
antivirais, anticorpos monoclonais e novas plataformas vacinais constituem estratégias
promissoras para o controle do NiV (Faus-Cotino, Reina e Pueyo, 2024; Mishra, Prajapat e
Nayak, 2024; Wang et al., 2023).
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CONSIDERAGOES FINAIS

Com isso, foi evidenciado a importancia da vigilancia molecular para a detecgéao,
caracterizagao e monitoramento do virus Nipah, destacando o papel de ferramentas como
RT-PCR, qPCR e sequenciamento de genoma completo. Essas abordagens ampliam a
capacidade de identificagdo do agente, analise de sua diversidade genética e investigacao
de padrbes de transmissao, contribuindo para a detecgao precoce e para respostas mais
oportunas diante de eventos de emergéncia sanitaria.

Os achados também reforcam que o enfrentamento do virus Nipah requer uma
abordagem integrada de Saude Unica, considerando a interagdo entre fatores humanos,
animais e ambientais envolvidos na emergéncia e disseminacdo do agente. Diante
do exposto, a associagao entre vigilancia molecular, monitoramento epidemioldgico e
desenvolvimento de estratégias profilaticas e terapéuticas mostra-se fundamental para
fortalecer a preparagao dos sistemas de saude e reduzir os impactos de possiveis eventos
de transmissao e disseminacao do virus.
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