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Introdução  

Atualmente o Brasil possui uma das maiores epidemias de SARS-CoV-2 no mundo. Devido 
a quantidade limitada de dados, avaliar o impacto de intervenções não-farmacêuticas (NPIs) 
sobre a propagação do vírus continua um desafio. Com mais de 100 introduções diferentes 
do vírus, a Covid-19 entrou no país sobretudo através de cidades que recebem voos 
internacionais. Isto levou o estudo a crer que, apesar da diminuição da taxa de 
reprodutibilidade da doença em estados como Rio de Janeiro e São Paulo, as medidas de 
isolamento social não obtiveram êxito no controle do novo coronavírus.  

A maior parte (76%) das estirpes (grupo de descendentes com um ancestral comum que 
compartilham semelhanças morfológicas ou fisiológicas) brasileiras caem em 3 clados 

(grupos de organismos originados de um único ancestral comum exclusivo) que foram 
introduzidos da Europa entre 22 de fevereiro e 11 de março de 2020. É o que aponta um 
recente estudo publicado pela revista Science, fruto de uma parceria entre instituições 
brasileiras e britânicas, como a Universidade de Oxford. 

Destrinchando 

Os pesquisadores fizeram o sequenciamento de 427 genomas do vírus obtidos em 85 
municípios de 18 estados de todas as regiões do Brasil (Fig. 2A). Para isso, os cientistas 
usaram amostras coletadas entre 5 de março e 30 de abril de 2020. Para cada estado, o 
tempo entre o primeiro caso reportado e a data de coleta da primeira sequência analisada 
naquele estado é de apenas 4.5 dias em média (Fig. 2A).  

Para oito estados, genomas foram obtidos de amostras coletadas em até 6 dias antes da 
notificação do primeiro caso. Genomas sequenciados foram obtidos de amostras coletados 
numa média de 4 dias (variando entre 0 e 29 dias) após o começo dos sintomas de Covid-19 
e foram gerados em 3 laboratórios usando sequenciamento harmonizado e protocolos de 
bioinformática.  

Especificamente, o número de genomas por estados se correlaciona fortemente com o 
número de casos de síndromes respiratórias agudas graves (em inglês, SARI) por SARS-
CoV-2 e casos da infecção de origens desconhecidas por estado.  

O estudo combinou também os dados epidemiológicos aos genômicos para investigar a 
transmissão do vírus em diferentes escalas e o impacto das medidas de intervenção não 
farmacêuticas (NPIs) no combate à pandemia no país. 

A pesquisa utilizou um modelo bayesiano semi-mecanistico (modelo que estima os 
parâmetros da distribuição posterior usando um método de inferência estatística) para 
atualizar a probabilidade de uma hipótese. Tudo isso partindo de evidências ou informações 
disponíveis para analisar a estatística da mortalidade da SARI/dados de mobilidade humana 
para estimar mudanças diárias no número de reprodução.   

Notas explicativas + gráficos  

As NPIs no Brasil consistiram no fechamento de escolas implementado entre 12 e 23 de 
março de 2020 nos 27 estados do país, e fechamento de lojas entre 13 e 23 de março de 



2020. Na cidade de São Paulo, escolas começaram a fechar em 16 de março e lojas fecharam 
4 dias depois. No começo da epidemia, nós vimos que o Re > 3 em São Paulo e no Rio de 
Janeiro, e que, simultaneamente com as medidas NPIs implementadas pelo estado, os 
valores do Re caíram perto de 1. 

A última etapa do estudo consistiu em relacionar as informações anteriores com dados de 
mobilidade urbana. Num período imediatamente após os NPIs, entre 21 e 31 de março de 
2020, o Re foi consistentemente menor que 1 na cidade de São Paulo (Fig. 1C).  

Entretanto, após a queda inicial, o valor do Re em São Paulo cresceu acima de 1 e aumentou 
com o tempo, algo que é associado ao crescimento na mobilidade populacional. Em 4 de 
maio de 2020, foi estimado que Re = 1.3 tanto na cidade de São Paulo quanto na cidade do 
Rio de Janeiro (Tabela S1). O que significa que, embora insuficientes, as medidas de 
isolamento implementadas ajudaram a reduzir a taxa de transmissão do vírus. 

A pesquisa estimou, ainda, que durante a primeira fase epidêmica, a propagação da SARS-
CoV-2 foi majoritariamente local e dentro dos estados. Já a segunda fase foi caracterizada 
por movimentos de longa distância e pelo crescimento da epidemia fora da região sudeste do 
Brasil (Fig. 4A).  

 

Fig. 1C Número de reprodução (Re) ao longo do tempo para as cidades de São Paulo. Re foi 
estimado usando uma abordagem Bayesiana incorporando número diário de mortes e 4 
variáveis relacionadas aos dados de mobilidade. A linha pontilhada horizontal indica Re = 1. 
A área cinza e os símbolos geométricos mostram o momento em que intervenções NPIs 
foram implementadas. Intervalos Bayesianos críveis (BCIs, 50 e 95%) são mostrados como 
áreas sombreadas. 



 

Fig. 2A Amostragem genômica espacialmente representativa. Gráfico de linha mostra o 
intervalo de tempo entre a data da coleta de amostras genômicas, a notificação do primeiro 
caso e da primeira morte de cada estado. As linhas vermelhas indicam o atraso entre a data 
de coleta da primeira sequência genômica e o primeiro caso reportado 

 

Fig. 4A Propagação da SARS-CoV-2 no Brasil. Reconstrução espaço-temporal da 
propagação de grupos de SARS-CoV-2 no Brasil contendo mais de duas sequências durante 
a primeira (esquerda) e a segunda fase epidêmica (direito). Círculos representam nodos da 
filogenia MCC e são coloridos de acordo com o momento que foram inferidos. Áreas 
sombreadas representam os 80% intervalos de densidade posterior mais altos e representam 
a incerteza das estimativas. A linhas sólidas denotam as ligações entre nodos e a direção do 
seu movimento. Sequências que pertencem a grupos com menos de 3 sequências também 
foram mostradas no gráfico com nenhuma linha conectando-as. 

 

 

 

 



Tabela S1. Estimativas de R, número  de reprodução com variação no tempo, para as cidades 
de São Paulo e Rio de Janeiro com base nas mortes relatadas no conjunto de dados SARI 
SARS-CoV-2 (disponível em https://opendatasus.saude.gov.br/dataset/bd-srag-2020, 
acessado no dia 1 de junho de 2020). R é estimado em 4 de maio de 2020 com 95% de 
intervalos de credibilidade bayesianos (BCIs). Os valores médios de 7 dias também são 
fornecidos de 27 de abril de 2020 a 4 de maio de 2020. 
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