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RESUMO

O esgoto sanitario pode ser uma importante ferramenta para entender a dinamica de
comunidades. Nesse sentido, 0 emprego da epidemiologia baseada em esgoto tem
potencial como ferramenta precoce para detectar a presenca de COVID-19 em uma
comunidade, ajudar frente a tomada de decisfes e enfrentamento de surtos junto a
saude publica, visto que sao excretadas particulas virais de SARS-CoV-2 em aguas
residuarias de individuos sintométicos e assintomaticos. Diante desse contexto, 0
presente estudo objetivou a detectar a presenca do SARS-CoV-2 em aguas
residuarias em uma estacao de tratamento de esgoto (ETE) da cidade de Lavras-MG
- ETE Ribeirdo Vermelho - e de quatro “hotspots” do municipio, sendo esses: regido
central, escola, casa de repouso e ETE-UFLA. Ademais, a presente proposta visou
avaliar a relacdo entre deteccdo viral com variaveis fisicas e quimicas do esgoto
coletado e os numeros de casos de COVID-19. Assim, para determinar as variaveis
fisicas e quimicas das amostras de esgoto, foram feitas analises de potencial
hidrogenidnico (pH), sélidos suspensos totais (SST) e demanda quimica de oxigénio
(DQO). Com relacdo as analises moleculares, realizou-se em uma Unica etapa a
transcricdo reversa seguida pela reagcdo em cadeia da polimerase (RT-gPCR) para
regido N do virus SARS-CoV-2. O numero de novos casos de COVID-19 foi obtido por
meio de boletins epidemioldgicos disponibilizados pela Prefeitura Municipal de Lavras.
Para as ETEs avaliadas, o fator limitante ligado a deteccdo do SARS-CoV-2 foi a
variavel DQO, com énfase no fator externo (novos casos) para a ETE-UFLA. Para o
colégio, o conjunto de dados fisicos e quimicos juntamente com o fator externo
influenciaram a deteccdo. Para a regiao central, pH e SST juntamente com o fator
externo também influenciaram a deteccdo. E para a casa de repouso, a variavel
limitante foi o pH. Houve um aumento de novos casos N0 municipio na semana que
se pbde detectar a presenca do material genético em quase todos os pontos. No
entanto, apenas na ETE Ribeirdo Vermelho que tal fator externo n&o foi condizente.
Portanto, € imprescindivel que novos estudos sejam feitos para correlacionar as
variaveis fisicas e quimicas do esgoto com a presenca do material genético do SARS-
CoV-2.

Palavras-chave: COVID-19. Aguas residuarias. RT-qPCR; WBE. Vigilancia
epidemioldgica baseada em esgoto. Coronavirus



ABSTRACT

Sanitary sewage can be an important tool to understand the dynamics of communities.
In this sense, the use of wastewater-based epidemiology has potential as an early tool
to detect the presence of COVID-19 in a community, help in decision-making and
coping with public health outbreaks, since SARS viral particles are excreted -CoV-2 in
wastewater from symptomatic and asymptomatic individuals. Given this context, the
present study aimed to detect the presence of SARS-CoV-2 in wastewater at a sewage
treatment plant (ETE) in the city of Lavras-MG - ETE Ribeirdo Vermelho - and four
"hotspots"” in the municipality, these being: central region, school, nursing home and
ETE-UFLA. In addition, the present proposal aimed to evaluate the relationship
between viral detection with physical and chemical variables of collected sewage and
the number of cases of COVID-19. Thus, in order to determine the physical and
chemical variables of the sewage samples, analyzes of hydrogen ion potential (pH),
total suspended solids (TSS) and chemical oxygen demand (COD) were carried out.
With regard to molecular analyses, reverse transcription followed by polymerase chain
reaction (RT-qPCR) for the N region of the SARS-CoV-2 virus was carried out in a
single step. The number of new cases of COVID-19 was obtained through
epidemiological bulletins released by the City Hall of Lavras. For the ETESs evaluations,
the limiting factor linked to the detection of SARS-CoV-2 was the COD variable, with
emphasis on the external factor (new cases) for the ETE-UFLA. For the college, the
set of physical and chemical data together with the external factor influenced the
detection. For the central region, pH and SST together with the external factor also
influenced the detection. And for the nursing home, a limiting variable was the pH.
There was an increase in new cases in the municipality in the week that the presence
of genetic material could be detected in almost all points. However, it was only at ETE
Ribeirdo Vermelho that such an external factor was not consistent. Therefore, it is
necessary that new studies be carried out to correlate the physical and chemical
variables of the sewage with the presence of the genetic material of SARS-CoV-2.

Keywords: COVID-19. Wastewater. RT-gPCR; WBE. Wastewater-based
epidemiological surveillance. Coronavirus.
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1 INTRODUCAO

O monitoramento epidemiolégico do esgoto (do inglés “Wastewater-Based
Epidemiology” (WBE)) € uma importante ferramenta de saude publica que tem sido
empregada a fim de avaliar a circulacdo de patégenos em uma populagéo. No final da
década de 1930, pesquisadores identificaram que o virus da Poliomielite circulava nos
esgotos de cidades que apresentavam surtos (MARQUES et al., 1993; YANO, 1993).
Desde entéo, a vigilancia das aguas residuarias ganhou relevancia na campanha de
erradicacao do poliovirus. Doencas que sao subnotificadas e/ou de dificil diagndstico
por sistemas de vigilancia tradicionais e que levam ao agravamento de saude na
populacao devem ser priorizadas em programas de monitoramento de esgoto voltados
a saude coletiva (DIAMANTE et al., 2022). A presenca de agentes patogénicos (virus,
protozoarios, bactérias, entre outros) em aguas residudrias podem indicar a presenca
de um agente causador de uma infec¢ao, desta forma pesquisas em aguas residuérias
podem contribuir com autoridades locais de saude publica. A confirmagéo da presenca
de um agente infeccioso em uma amostra podera contribuir para tomadas de decisées
de autoridades locais como, por exemplo, na escolha de medidas orientativas dos
proximos cenarios de circulacdo de uma determinada doenca infecciosa em uma
populacdo amostrada.

Informacdes qualitativas e quantitativas sobre a comunidade e a circulacédo de
patdgenos sdo essenciais para a estruturacdo de um programa de monitoramento
epidemiologico. Contudo, dados sobre resisténcia a antibidticos e exposicdo a
contaminantes ambientais, como pesticidas e outros compostos quimicos (drogas
ilictas e terapéuticas, cafeina, nicotina e alcool), apresentam-se igualmente
relevantes (SUCHOMSKA et al. 2020; DIAMANTE et al., 2022).

A atual pandemia de COVID-19, oriunda da provincia de Hubei, na China, e
iniciada em dezembro de 2019, foi declarada como emergéncia de saude publica
internacional em janeiro de 2020 pela Organiza¢do Mundial da Saude (OMS). Estudos
detectaram a presenca de particulas de RNA viral do SARS-CoV-2 em pacientes
diagnosticados com COVID-19 em amostras de urina, fezes e aguas residuéarias. Uma
vez reportada a evidéncia de fragmentos virais no esgoto, torna-se importante a
investigacdo epidemiologica a fim de estruturar agbes e antecipar novos surtos
(AHMED et al.,, 2022; FOLADORI et al., 2022; KARTHIKEYAN et al.,, 2022;
KUMBLATHAN et al., 2023; ATOUI et al., 2023).



No Brasil, varios estudos foram realizados, a exemplo, em Santa Catarina
(FONGARO et al., 2021), Minas Gerais (MOTA et al., 2021; ABREU et al., 2022), Rio
de Janeiro (PRADO et al., 2021) e em diferentes regides do pais. Nesse sentido, foi
criada uma rede de cooperacgdo entre a Agéncia Nacional das Aguas (ANA), o
Ministério da Ciéncia, Tecnologia e Inovacdo, o Ministério da Saude e algumas
capitais, como Belo Horizonte, Curitiba, Rio de Janeiro, Distrito Federal e Fortaleza,
cujo objetivo é alimentar o programa de monitoramento baseado em esgoto para o
SARS-CoV-2 no pais. A regido do ABC paulista e as cidades de Foz de Iguacu e
Goiania também foram contempladas por esta iniciativa; contudo, municipios de
pequeno e médio porte continuem sem receber a devida atencdo quanto ao
monitoramento epidemioldgico necessario (DE FREITAS BUENO et al., 2022).

Assim sendo, a presente proposta de trabalho tem como objetivo detectar a

presenca do virus em uma ETE municipal e “Hotspots” do municipio de Lavras-MG.

2 OBJETIVOS

Geral

Detectar a presenca do SARS-CoV-2 em aguas residuarias da ETE Ribeirdo

Vermelho e “Hotspots” do municipio de Lavras — MG.
Especificos

e Apresentar a importancia dos estudos em WBE para a Engenharia Ambiental
e Sanitaria;

e Investigar o numero de individuos infectados pela COVID-19 relatados por
meios de boletins municipais e sua relagdo com a presenga do material
genético do SARS-CoV-2;

e Analisar variaveis fisicas e quimicas de aguas residuarias e a sua relagdo com
a deteccéo do SARS-CoV-2.



3 REFERENCIAL TEORICO

3.1.Relacéo entre saneamento e saude publica no Brasil

O saneamento basico refere-se ao conjunto de infraestruturas e medidas
necessarias a promover a saude publica, a preservacdo do meio ambiente e,
sobretudo, a qualidade de vida da populagéo por meio do acesso adequado a servigos
de abastecimento de agua, esgoto e residuos sélidos (HELLER, 1998; PASINI;
DAMKE, 2020). As exposi¢cdes ambientais que, de alguma forma, colocam a vida dos
seres humanos em risco, como condicdes de moradia, 4gua e saneamento
inadequadas, esta intimamente ligada a satde publica (NEIRA; PRUSS-USTUN,
2016; MASSA; CHIAVEGATTO FILHO, 2020), gerando assim, preocupacdes em
paises em desenvolvimento de baixa e média renda. Caracterizado pelo aumento de
moradias em locais sem infraestrutura, o crescimento urbano desordenado é um
grande aliado em regides com menor desenvolvimento e que geralmente possuem
politicas publicas ineficientes, pois pode acarretar a possibilidade de criacdo de um
ciclo potencialmente propicio para a circulagdo de patdgenos de veiculagéo hidrica,
condicao esta que afeta diretamente a saude humana.

Desde o inicio da estruturacdo de saneamento basico no Brasil, diferentes
etapas foram marcadas na histéria. Em sua primeira fase, em meados do século XIX,
havia a prevencao da saude juntamente a qualidade da agua e esgotamento, onde o
Estado assumiu responsabilidades sobre 0s servicos essenciais de saneamento nas
principais cidades do pais, transferindo todos os servicos a prestadores ingleses, em
gue o papel do Estado era de apenas abrir concessdes, culminando, assim, a exclusédo
de grande parte da populacédo que néo tinha condi¢des para pagar o acesso naquele
periodo (DE PAIVA BRITTO et al., 2012). Mais tarde, no decorrer dos anos 40, em
decorréncia da baixa qualidade dos servigcos prestados pelas empresas estrangeiras,
iniciou-se as autarquias e financiamentos sobre a comercializacdo dos servigos
hidricos para o abastecimento de 4gua e avancos em sistemas sanitarios pelo Servigo
Especial de Saude Publica (SESP), que em 1991 através da fusdo com a Fundacéo
Servigos de Saude Publica (FSESP) possibilitou a criacdo da Fundagcdo Nacional de
Saude (FUNASA) (HELLER et al., 2018), responsavel pelas acbes ligadas
diretamente ao saneamento e ao controle de doencas focadass em comunidades

carentes, rurais e grupos especificos.



Entretanto, apenas em 1971, foi criado o Plano Nacional de Saneamento
(PLANASA), com o objetivo de construir um sistema que abrangesse o0s servicos de
saneamento, com abastecimento de agua e esgotamento sanitario mediante
diretrizes, medidas, implementacédo e infraestrutura em territério nacional (HELLER,
1998). Posteriormente, em 2007, ap0s anos sem apoio de politicas publicas
regulamentadas, mas com o inicio de estudos de suporte ao desenvolvimento e
elaboracdo de uma politica de saneamento financiada pelo Banco Mundial, houve
entdo o sancionamento da Lei Federal n° 11.445, denominada Politica Nacional do
Saneamento Basico (PNSB), tendo como pilar & saude publica, desenvolvimento
regional e urbano, a protecdo ao meio ambiente, a seguranca e o combate a pobreza
(BRASIL, 2007).

Apos os desdobramentos do PNSB, foi criado, em 2020, o novo Marco Legal
do Saneamento Basico. Instituido pela Lei n° 14.026, este instrumento legal tem como
premissa o aprimoramento das condicGes estruturais do saneamento basico e a
destinacao correta e responsavel de residuos soélidos. Dentre suas metas para 2033,
e com possibilidade de ampliagdo até o ano de 2040, estdo 99% de atendimento ao
acesso a agua potavel e 90% de coleta e tratamento de esgoto em territorio nacional
(BRASIL, 2020). Além disso, o Novo Marco Legal do Saneamento Basico instituiu a
Agéncia Nacional de Aguas (ANA) como 6rgdo regulamentador, facilitando o
gerenciamento e visando a universalizacdo dos servicos de saneamento basico no
Brasil (ANA, 2020).

O saneamento basico tem papel fundamental no controle da disseminacao e
na transmisséo de doencas (PRADO; MIAGOSTOVICH, 2014; MIAGOSTOVICH et
al., 2020). Contudo, regides mais pobres carecem de atencdo uma vez que, 0 aumento
da disseminacdo de doencas transmissiveis também tem relacdo direta com a
desigualdade socioeconémica, em virtude da auséncia de servicos basicos de
saneamento, afetando amplamente tais comunidades (ANSER et al., 2020;
AMEGBOR; ADDAE, 2023). Em um estudo realizado por Silva et al. (2023), atestou-
se que, quanto maior 0 acesso aos servicos de saneamento, menores sao as taxas
de incidéncia de COVID-19 na populacdo, mostrando também, que as regides Norte
e Nordeste do Brasil apresentaram maior incidéncia a COVID-19 devido ao baixo
alcance dos servi¢cos de saneamento, corroborando com os dados do SNIS quanto a
cobertura de rede coletora de esgoto dessas regides.



Segundo o Sistema Nacional de Informacé&o sobre Saneamento (SNIS), no ano
de 2020, o atendimento dos servicos de esgotamento foi de 55,0%, numero que
representou aumento de 0,9% em relacdo ao indice calculado no ano de 2019
referente ao atendimento nacional de esgotamento. E valido salientar que tal indice
diz respeito apenas a presenca da rede coletora de esgoto, independentemente da
existéncia de tratamento. Por outro lado, quanto ao indice de atendimento urbano de
esgoto, verificou-se indice de 63,2%, cujo aumento foi de 1,3% em relacéo ao ano de
2019 (BRASIL, 2022). Em relag&o ao tratamento do esgoto gerado, apenas cerca de
50,8% recebiam tratamento, enquanto 79,8% do esgoto coletado também era tratado.
No que tange as macrorregides do pais, Centro-Oeste, Sul, Norte, Sudeste e Nordeste
tratavam o esgoto coletado em 94,3%, 93,9%, 85,8%, 76,4% e 76,0%,
respectivamente. Estes indices devem ser cuidadosamente interpretados, pois, as
regides Centro-Oeste, Sul, Norte, Sudeste e Nordeste, apresentavam 59,5%, 47,4%,
13,1%, 80,5% e 30,3%, respectivamente, da populacdo total atendida com rede
publica de esgoto (BRASIL, 2022), inferindo-se que a baixa cobertura da rede de
coleta nas regides norte e nordeste pode néo prover uma boa representatividade dos
indices de coleta naquelas regides.

Mesmo sendo uma doenca respiratdria, muitos sdo os fatores que propiciam e
aceleram a propagacdo do SARS-CoV-2 na populacdo, as quais estdo diretamente
ligados aos cuidados basicos de saneamento, como: lavar as maos frequentemente
com sabdo, cuidados especiais com residuos sélidos, higienizar objetos e manter os
ambientes limpos, dentre outras medidas individuais e coletivas. Assim, uma vez
reportado na literatura a presenca de carga viral de SARS-CoV-2 em aguas
residuarias (ATOUI et al.,, 2023; AHMED et al.,, 2022; FOLADORI et al., 2022;
KARTHIKEYAN et al.,, 2022; KUMBLATHAN et al., 2023; MOURA; BUCKLEY;
WILCOX, 2022; MONTEIRO et al., 2022; TORABI et al., 2023), demonstra-se a
preocupacdo em relacdo a possivel rota de transmisséo fecal-oral por contato direto

com aguas residuarias contaminadas.

3.2.John Snow: da célera a epidemiologia baseada em esgoto

O trabalho de John Snow, no que tange ao descobrimento da célera, evidencia
0 inicio das investigacdes e estudos para teoria e pratica epidemiolégica em meados

do século XIX (1854) na Gra-Bretanha, na area da “Broad Street”, Golden Square, no
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Soho, um bairro pobre de Londres. JohnSnow suspeitava que o agente da cOlera era
um agente minusculo, tdo pequeno que era impossivel enxergar a olho nu, com
capacidade de se reproduzir e provavelmente formado por uma célula (SNOW, 18552).

Perante a isso, o entdo médico se concentrou em estabelecer as formas pelas
quais a doenca era transmitida de pessoa para pessoa. Naquele tempo, a teoria que
predominava, era que a transmissdo poderia ser feita por inalacdo da atmosfera
devido a falta de saneamento onde eram lancadas de forma irregular o esgoto —
miasmas, o que deixava mau cheiro pelos bairros de Londres. Porém, o cientista se
debrucou na conceituacdo que a transmissao poderia ser apenas devido a agua
contaminada, sendo esta a hipétese mais plausivel que circulava entre os médicos,
devido a inspiragdo da Teoria dos Germes sobre a qual ja abordava em sua
monografia, datada de 1849 (SNOW, 1856).

Snow investigou e rastreou cerca de, aproximadamente, 600 mortes ocorridas
em um periodo de 10 dias na area da Broad Street e ruas adjacentes. Neste local, os
moradores usavam a bomba da Broad Street como fonte de captacdo de agua para
consumo. Ele também observou que as pessoas que deixavam suas residéncias
mediante a tantas mortes ocorridas no local ndo se infectaram, apenas aqueles que
tinham o habito de beber agua daquela fonte eram acometidos pela tragédia. Apés a
retirada da alga da bomba d’agua, houve uma diminuigdo nos casos e em seguida
desapareceram por completo (SNOW, 1855%), o que acabou transformando sua
hipo6tese cientifica em teoria, revolucionando a epidemiologia.

Este caso investigado por Snow contribuiu para consolidar que a teoria de que
a colera era transmitida pela contaminacéo pela agua. Assim, Snow foi o0 pioneiro no
estabelecimento da metodologia basica da saude publica moderna para investigacao
de relacdo causal entre microrganismos e doencas, confirmando a Teoria dos
Germes. Segundo tal teoria, por meio da analise geografica espacial com uso de
cartografias, permitiu-se verificar os casos acometidos em torno da fonte da epidemia,

a bomba d’agua usada pelos moradores.

3.3. A utilizac&o da epidemiologia baseada em aguas residuarias

Em uma linha histérica, o surto de célera em Londres, em 1854, evidenciada
pelo médico John Snow, trouxe elucidacdes que transformaram a ciéncia moderna,

mostrando a ligacdo direta entre a epidemiologia e o esgoto, sendo, portanto, o
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primeiro caso documentado cientificamente com informacgdes epidemiologicas acerca
de uma populacdo (BARCELLOS et al., 2023). Os primeiros trabalhos de vigilancia
epidemioldgica de aguas residuarias foi descrita em 1993, com foco na deteccdo do
virus da poliomielite (YANO, 1993; MARQUES et al., 1993). A partir de entdo, tornou-
se recorrente o0 uso dessa ferramenta para investigacdes e vigilancia de poliomielite
em esgoto até o ano de 2010 (MANOR et al., 1999, DEDEPSIDIS et al., 2007). Além
disso, outros microrganismos foram investigados como, a exemplo, Vibrio cholera e
virus entéricos (BLINKOVA et al., 2009).

Em 2009, o termo “Wasterwater-Based Epidemiology” (WBE), apareceu em
decorréncia das pesquisas voltadas a entender, principalmente, concentracfes de
medicamentos em esgotos associados ao uso da populacdo (DAUGHTON, 2020), e
de substancias ilicitas em comunidades e sua dinamica, com esfor¢cos concentrados
principalmente em paises europeus (VAN NUIJS et al., 2009; ZUCCATO et al., 2005;
LAI et al., 2015), abrindo os horizontes da epidemiologia baseada em esgoto ndo
apenas no campo da biologia, mas em campos multidisciplinares como a quimica
(BARCELLOS et al., 2023). Em paises em desenvolvimento onde a vigilancia
epidemioldgica carece de informacdes, esta ferramenta se concretiza com uma
estratégia eficiente e viavel para compreender a circulacdo de doencas, visando a
gestdo da saude publica (FONGARO et al., 2022). Porém, deve-se refletir quanto a
regibes com baixo saneamento basico, tornando-se um impasse para uso de tal
ferramenta, por exemplo, quando nestas localidades deficientes h& inexisténcia de
rede coletora de esgoto, sendo os lancamentos irregulares uma realidade e que
podem apresentar diluicdo em virtude das aguas pluviais, dificultando uma analise
representativa dos dados populacionais, e até mesmo, representatividade do esgoto
(BARCELLOS et al., 2023).

No entanto, devido a crise humanitaria ocasionada pelo SARS-CoV-2, houve
maior visibilidade dessa abordagem em estudos comunitarios e populacionais. A
WBE, durante a pandemia de COVID-19, tornou-se uma abordagem fundamental para
entender como a circulagéo do virus SARS-CoV-2 e tendéncias de circulacao viral em
nivel comunitario em tempo real, corroborando para informac¢des complementares a
vigilancia clinica (MASACHESSI et al., 2022; FONGARO et al., 2022; MOUSAZADEH
et al., 2021), o que facilitaria a identificacdo rapida de hotspots, uma vez que as
estacbes de tratamento de esgoto sejam representativas por determinada

comunidade ou regiao, produzindo mapas de padrdes de aglomerados e regibes onde
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ainda nao se teve o excrecao viral, alto numero de infec¢des ativas ndo identificadas
ou numero de infecgbes estejam aumentando acima do limite pré-determinados,
chegando a medidas de intervencao propicias para diminui¢cdo de casos emergentes,
sendo um método barato e menos invasivo do que testes macicos de individuos
(DAUGHTON, 2020%; NABI; SIDDIQUE; KHAN, et al., 2020; THOMPSON et al., 2020;
ISLAM et al., 2023).

3.4.SARS-CoVs

Atualmente, a classificacao formal para definir os grupos de virus se da sobre
a variedade de hospedeiros, ciclo de replicacdo, semelhancas nas estruturas e as
propriedades das particulas virais e do genoma, por conter grandes divergéncias em
sequéncia gendmica, morfologia e em suas variedades de hospedeiros, fazem com
que sejamos impedidos de identifica-los acima dos niveis de familia, ou seja,
reconstruindo sua histoéria evolutiva (PETERSON, 2014; SIMMONDS, 2015).

Ao se classificar virus que contém RNA, € necessario considerar sua
variabilidade genética intrinseca, o que em geral, resulta em dois ou variados virus de
caracteristicas genémicas semelhantes, mas nao idénticas, colocando em evidéncia
a quantidade de diferencas gendmicas que um grupo tem em relacao ao novo virus,
OuU Seja, as novas cepas ou variantes, por analises genéticas e filogenéticas
(GORBALENYA et al., 2020; SIMMONDS et al., 2017). A partir destas mutac¢des, pode
ser desenvolvida uma nova nomenclatura taxondmica sob supervisao do “International
Committee on Taxonomy of Viruses” (ICTV) e da Organizacdo Mundial de Saude
(OMS), esta ultima responséavel por nomear doencas causadas por virus emergentes,
onde, geralmente, vincula-se a doenca causada em especifico a seres humanos ao
Novo Virus.

O sequenciamento gendtipo € o meio mais conhecido para identificar virus
especificos que circulam na natureza e que contém estrutura gendmica capaz de
replicar de forma autdbnoma dentro das células dos hospedeiros, além de disseminar
outras células ou organismos em condi¢cdes apropriadas, podendo ser prejudicial ou
nao a seu hospedeiro natural (AIEWSAKUN; SIMMONDS, 2018; GORBALENYA et
al., 2020). Para identificar os virus causadores de infeccbes em humanos existem

métodos, padrbes e procedimentos estabelecidos internacionalmente, e em casos de
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surtos recém-emergidos sédo aplicados procedimentos apropriados e refinados de
modo a identifica-los (KING et al., 2012).

O termo “coronavirus” (CoVs), surgiu na década de 1960 com o aparecimento
de virions CoV (LAI; CAVANAGH, 1997; SU et al., 2016), particulas virais que se
encontraram fora de uma célula hospedeira, quando observados sob microscopia
eletrbnica, na qual as projecdes de picos da membrana do virus aparentavam ter uma
coroa, em latim, “corona” (LAI; CAVANAGH, 1997; FIELDS, 2007). Na atualidade,
cerca de seis cepas de CoVs sao conhecidas por infectar humanos, as quais incluem:
HcoV-229E (229E), HcoV-OC43 (OC43), coronavirus da sindrome respiratéria aguda
grave (SARS-CoV), HcoV-NL63 (NL63), HcoV-HKU1l (HKU1) e coronavirus da
sindrome respiratéria do Oriente Médio (MERS-CoV) (VAN DER HOEK et al., 2004;
KIN, 2015; WOO et al., 2005).

Figura 1 — Visualizacao de coronavirus com uso de microscopia eletronica. Foto A)
Mers-CoV, B) SARS-CoV-2 e C) HcoV-229E

Legenda: Foto A e B Dr. Cynthia Goldsmith e Dr. Azaibi Tamin, foto C para Dr. Fred
Murphy. Biblioteca de Imagens de Saude Publica (PHIL) dos Centros de Controle e Prevencao

de Doencas (CDC), ndameros de identificagao 15908
(https://phil.cdc.gov/Details.aspx?pid=15908), 23640
(https://phil.cdc.gov/Details.aspx?pid=23640) e 15523

(https://phil.cdc.gov/Details.aspx?pid=15523), respectivamente.
Fonte: Adaptado de GIACOBBO et al. (2021).

Descobertos em 1966 e 1967, respectivamente, HcoV-229E e HcoV-OC43 séao
coronavirus humanos que circulam amplamente ha tempos entre a populacéo
humana, sendo associados a casos de resfriados comuns (V’KOVSKI et al., 2021)
cujos sintomas sdo mal-estar, dor de cabeca, secre¢cdo nasal, espirros e dor de
garganta (TYRRELL; COHEN; SCHILARB, 1993). Quatro décadas apdés, houve o
surgimento de outro agente etiolégico causador de doencas respiratorias em
humanos, o SARS-CoV, conhecido pelo surto de 2002 a 2003, que afetou cerca de
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8.000 individuos com uma taxa de letalidade de, aproximadamente, 10% na provincia
de Guangdong, na China (CHENG et al., 2007; DROSTEN et al.; CHAN-YEUNG; XU,
2003). Sua origem esta vinculada a caca selvagem de civetas (Paguma larvata),
espécie nativa do sul e sudeste da Asia, que por sua vez teriam adquirido o virus de
morcegos rinolofideos (YANG et al., 2016). Ja em 2012, na Arabia Saudita, um caso
fatal de pneumonia em humano originou a descoberta da sindrome respiratoria do
Oriente Médio (MERS), decorrente da transmissdo zoonotica intermediaria entre
camelos dromedarios (ZAKI et al., 2012), no qual, mais de 2.000 casos foram
relatados compreendendo uma taxa de casos fatais proxima a 35% (WHO, 2017). E
por fim, o novo coronavirus, SARS-CoV-2, que sera apresentado posteriormente.

Os coronavirus sdo membros da subfamilia Coronavirinae da familia
Coronaviridae e da ordem Nidovirales (ICTV). A familia Coronaviridae sdo uma ampla
familia de virus que contém RNA de fita simples de cadeia positiva, envelopados e
que infectam vertebrados, causando doencas respiratérias ou entéricas (V’KOVSKI et
al., 2021; CORMAN et al., 2018; MASTERS, 2006; DROSTEN et al., 2003; CUI; LI;
SHI, 2019), podendo chegar em alguns casos em agravamento de doencas
neuroldgicas e hepaticas (LAI, 2001; WEISS; LEIBOWITZ, 2011), sendo o maior
genoma conhecido para virus de RNA (WEISS; NAVAS-MARTIN, 2005). Além disso,
os virus que contém RNA sofrem mutacées mais rapidamente quando comparados a
virus de DNA, como também as caracteristicas de nucleotideos de fita simples
(SANJUAN; DOMINGO-CALAP, 2016).

Esta subfamilia €é classificada em quatro géneros: Alphacoronavirus,
Betacoronavirus, Gammacoronavirus e Deltacoronavirus — sendo esta divisdo com
base em suas relacdes filogenéticas e estruturas genémicas (CUI; LI; SHI, 2019). Os
gamacoronavirus e deltacoronavirus infectam principalmente aves e alguns deles
podendo infectar mamiferos (WOO et al., 2012). Os alfacoronavirus e
betacoronavirus, em geral, causam doencas gastroentéricas em animais e
respiratorias em humanos, como € o caso dos virus altamente patolégicos do SARS-
CoV e MERS-CoV (FORNI et al., 2017). Atualmente, cerca de 7 das 11 espécies de
Alphacoronavirus e 4 das 9 espécies de Betacoronavirus, conferido pelo ICTV, foram
identificadas apenas em morcegos, fato que apoia a hipotese de que a cadeia de
transmissdo desta subfamilia partiu do morcego e alcancou o ser humano, assim,
considerados a fonte evolutiva dos géneros de alpha e betacoronavirus
(BENVENUTO et al., 2020; LATINNE et al., 2020; WOO et al., 2012).
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De acordo com o ICTV, as cepas encontradas em morcegos do género
Rhinolophus, localizados em paises europeus, sudeste asiatico e na China, séo
variantes do SARS-CoV; enquanto os morcegos do género Hipposideros localizados
na Africa estdo menos relacionados a incidéncia do SARS-CoV, devendo ser
classificados como uma nova espécie de coronavirus (TONG et al., 2009). Devido a
alta densidade populacional, ampla distribuicdo geografica, por serem hospedeiros
naturais de CoVs e capazes de voar por longas distancias, 0s morcegos se tornam
vetores potenciais, sendo capazes de abrigar e espalhar com facilidade varios agentes
infecciosos (TONG, et al., 2009).

Em vista da grande diversidade genética dos SARS-CoVs em morcegos, a
coexisténcia e a frequente recombinag&o dos coronavirus, ha de se esperar que novas
variantes surjam futuramente (NAGY; SIMON, 1997). Recentes estudos sobre
evolucdo genética, patogénese e ligacdo ao receptor demonstram que o0 SARS-CoV
se originou provavelmente por meio da recombinacdo sequencial de SARS-CoVs de

morcego, sofrendo mutacdes rapidas na proteina S e ORF8 (CUI; LI; SHI, 2019).

3.5. SARS-CoV-2: caracterizacdo biologica

Em dezembro de 2019, na cidade de Wuhan, provincia de Hubei na China,
houve um aumento significativo de casos de pneumonia no qual o agente infeccioso
nao havia sido identificado., O surto comecou em um mercado local de frutos do mar
(WMHC, 2019) e posteriormente foi identificado o virus CoV (SARS-CoV-2) (TAN et
al., 2020; ZHOU et al., 2020), o que resultou em, aproximadamente, cerca de 6,9
milhdes de mortes pelo mundo até meados de 2023 (WHO, 2023), tornando uma
pandemia global. Em analises filogenéticas pode-se revelar que 0 SARS-CoV-2 € um
novo betacoronavirus pertencentes ao subgénero Sarbercovirus, distintos tanto do
SARS-CoV quanto do MERS-CoV (LU et al., 2020; ZHU et al., 2020). O SARS-CoV-2
€ provavelmente derivado de um clado de virus de origem de morcegos-ferradura,
sendo os virus mais préximos do SARS-CoV-2 encontrados em espécies Rhinolophus
affinis (cepa RaTG13), Rhinolophus malayanus (cepa RmYNO02) e Rhinolophus
pusillus (cepa RpYNO6) (ZHOU et al., 2020; ZHOU et al., 2021; ZHOU et al., 20202).

O SARS-CoV-2 apresenta um genoma de RNA de fita simples de sentido
positivo (ssRNA) com cauda 5’-cap, 3’-UTR poli(A), no qual existem 14 quadros de
leitura aberta (ORFs), que codificam proteinas néo estruturais (NSPs) para processos
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de replicacdo e montagem do virus (ASSELAH et al., 2021; MOHAMADIAN et al.,
2021; LU et al., 2020; V’KOVSKI et al., 2021), como apresenta a figura 2. A primeira
ORF corresponde a 65% de genoma, aproximadamente, que se traduz em
poliproteina ppla (nspl-11) ou pplab (nsp1l-16), entre eles seis NSPs (NSP3, NSP9,
NSP10, NSP12, NSP15 e NSP16), com caracteristicas na replicacao viral (NAQVI et
al., 2020; MOHAMADIAN et al., 2021). Estdo presentes também as proteinas nao
estruturais, orflab, ORF3a, ORF6, ORF7a, ORF10 e ORF8, sendo que cada proteina
esta diretamente ligada a transmisséo do virus e a sua patogenicidade (MASTERS,
2006).
Figura 2 — Genoma viral SARS-CoV-2, 5’-3.
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Fonte: Adaptado de ASSELAH et al. (2021).

O virus também possui proteinas estruturais, contendo, um nucleocapsideo
composto de RNA gendmico e proteina de nucleocapsideo (N) fosforilado. O
nucleocapsideo é circundado por bicamadas fosfolipidicas. Aderidos a esta bicamada,
possui dois tipos diferentes de proteinas spike, glicoproteina spike (S) que existe em
todos os CoVs, e a hemaglutinina-esterase (HE) presente em alguns betacoronavirus.
A membrana viral contém a glicoproteina da membrana (M) e a glicoproteina do
envelope (E), que estdo localizadas entre as proteinas S no envelope viral
(BENJAMIN et al., 2006; MOUSAVIZADEH; GHASEMI, 2021; WU et al., 2020) que
dao a estrutura viral estabilidade e a participacdo da entrada e saida nas células

hospedeiras, como mostra a figura 3.
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Figura 3 — Genoma viral SARS-CoV-2, 5’-cap a 3’-UTR poli(A).
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Fonte: MOUSAVIZADEH; GHASEMI (2021).

Os CoVs, bem como, o novo coronavirus, SARS-CoV-2, sdo capazes de
adaptarem em novos ambientes por meio da mutacéo e recombinagdo com relativa
facilidade, desta maneira, sdo capazes de alterar o tropismo dos tecidos de forma
eficiente e a gama de hospedeiros para sua disseminacdo (GRAHAM; BARIC, 2010).
Para a entrada nas células hospedeiras, 0 SARS-CoV-2 necessita exclusivamente da
proteina spike S. Primeiro, ela se liga ao receptor da enzima conversora de
angiotensina 2 (ACE2), regido com alta afinidade contida na célula hospedeira pela
subunidade S1, reconhecendo e assim ligando a superficie do receptor; em seguida,
funde-se as membranas liberando genomas virais na célula hospedeira pela
subunidade S2 (CAl et al., 2020; HOFMANN et al., 2005), assim, adentra por meio de
proteases celulares e cofatores (MILLET; WHITTAKER, 2015; XIA et al., 2020).

Além disso, a proteina S é capaz de reconhecer outros grupos geneticamente
diversos com potenciais para tornarem-se hospedeiros intermediarios, a exemplo, dos
humanos e morcegos (ZHAI et al., 2020), aumentando as substituicdes, inser¢cdes ou
dele¢bes de nucleotideos, mutagdes do genoma a favor do virus o que contribui para
a evolucao do virus. Contudo, as mutacdes ao longo do genoma do SARS-CoV-2 se
acumulam preferencialmente na glicoproteina S (HADFIELD et al., 2018), sendo uma
caracteristica geral dos membros do género betacoronavirus.

Outra estrutura crucial de bastante relevancia situada no cerne viral ligada no
RNA gendmico é a proteina do nucleocapsideo (N), sendo esta a proteina mais

abundante em células infectadas produzida durante a infecgao viral (LUO et al., 2021).
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Além da sua funcéao estrutural, varias outras funcdes sao descritas por essa proteina,
como: transcricdo do mRNA viral e replicacdo, onde acontece o pareamento de bases
de RNA com polaridades negativas sintetizados por sequéncias reguladoras de
transcricdo que precedem a cada gene (SOLA et al., 2005). Assim, a proteina N ajuda
as moléculas de RNA a adotar uma conformacéo funcional (ZUNIGA et al., 2007);
organizacdo do citoesqueleto, inducédo de apoptose, ou seja, as células hospedeiras
infectadas utilizam-se da morte celular para defesa antiviral. Dessa forma, podem
reduzir a replicagdo viral removendo as células infectadas, importante no processo de
invasado celular e processos patogenéticos nas células (PAN et al., 2023; REN et al.,
2022; ZHAO et al., 2006); além disso, ocorre a prevencao de possiveis deteccdes de
padrées moleculares.

A proteina N possuiu uma organizacdo modular em regifes intrinsecamente
desordenadas (IDRs) e regides estruturais conversadas (MASTERS; STURMAN,
1990). Os IDRs apresentam trés regides, N-arm, regido central rica em varios
dipeptideos de arginina/serina (LKR) de ligagcdo flexivel e C-tail. J&4 as regides
conservadas apresentam duas regifes, dominio N-terminal (NTD) e dominio C-
terminal (CTD) (WANG et al., 2023; BAI et al., 2021), como exemplifica a figura 4
abaixo. A funcdo fundamental da proteina N é empacotar o RNA viral em um longo
complexo ribonucleocapsideo helicoidal (RNP) e também, promover a transcricdo e
replicacdo do RNA viral, promovendo uma deficiéncia a resposta imune da célula
hospedeira (NAKAGAWA,; LOKUGAMAGE; MAKINO, 2016; YOU et al., 2005). Foi
descrito em trabalhos anteriores, e que conferem caracteristicas conservadas de
outros CoVs, que o dominio NTD € a regido de ligagdo com o RNA viral, e o CTD
também possui atividade de ligagdo ao RNA viral e dominio de dimerizacéo, estas
regides sao ricas em residuos contendo cargas positivas, implicando a sintese de
nucleocapsideo (PENG; LEE; TARN, 2008; CHANG et al., 2014; PENG et al., 2020).
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Figura 4 — Visao geral e estrutural da proteina N do SARS-CoV-2.
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Fonte: BAI et al. (2021).

Portanto, além dos genes que codificam as proteinas estruturais, o virus
apresentam genes acessorios especificos para que possam se replicar, sendo elas,
RNA polimerase dependente de RNA (RdRp), hemaglutinina-esterase (HE) e quadro
de leitura aberta (ORF1a, ORF1b), onde € compreendido em cerca de dois tercos de
todo comprimento do genoma viral (MOHAMADIAN et al., 2021; RAI et al., 2021).
Como relatado, a proteina N apresenta ampla abundancia em células infectadas,
fazendo com que ensaios baseados em reacdo em cadeia da polimerase com
transcricéo reversa em tempo real (RT-qPCR) fossem utilizados de maneira habitual
para teste de diagndstico rapido em pacientes infectados, desde o inicio de janeiro de
2020 (TANG et al., 2020). A maioria dos kits disponiveis comercialmente contém as
regides ORFlab e o gene N como alvo de detecao (DIP et al., 2023; WU et al., 2020).

A principio, o ensaio de RT-qPCR desenvolvido pela OMS foi direcionado ao
gene E, e seguido ao gene RdRp para teste confirmatério (CORMAN et al., 2020). Em
contrapartida, o Centro de Controle e Prevencédo de Doencas (CDC) dos Estados

Unidos da América (USA) desenvolveram um ensaio contendo o primer-sonda de
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gPCR em duas regides da proteina do nucleocapsideo (N1, N2) (HOLSHUE et al.,
2020), possibilitando, assim, detectar uma regido com alta especificidade, tendo a
proteina N como ferramenta para diagndstico eficiente para a deteccdo do SARS-
CoV-2, e maior sensibilidade comparada ao gene ORFlab (BAI et al., 2021;
MASACHESSI et al., 2022).

O RNA viral obtido através de testes realizados com swabs nasofaringeos ou
outras amostras do trato respiratorio é medido através do limiar do ciclo (Ct)
(CORMAN et al., 2020). O Ct € o numero de ciclos de replicacdo necessarios para
gue possa produzir um sinal fluorescente. Os valores mais baixos de Ct representam
cargas mais altas contendo o RNA viral (SETHURAMAN; JEREMIAH; RYO, 2020).
No entanto, ndo ha duvida que existem diferencas nos limites de deteccdo de cada kit
e genes alvo, gerando impacto diretamente na sensibilidade dos diagndsticos
(BOGIEL; RZEPKA; DEPKA, 2021). Um valor de Ct abaixo de 40 é normalmente
relatado pela ocorréncia de caso positivo (VOGELS et al., 2020; SETHURAMAN,;
JEREMIAH; RYO, 2020), o que depende diretamente do valor de corte do fabricante
(DIP et al., 2023). Como exemplo, no estudo conduzido pelos pesquisadores Xu et al.
(2020), o valor mais alto de Ct foi de 32,04, e 21,54 o0 mais baixo, com genes alvos
ORF1lab e N. O mesmo foi baseado nas recomendacfes do Guangzhou “Center for
Disease Control and Prevention” (CDC), definido que um valor de Ct < 37 é
considerado positivo, ao passo que valores entre 37 a 40 requerem pelo menos duas
repeticoes.

Em outro estudo realizado pelos pesquisadores Holshue et al. (2020), utilizando
swabs nasofaringeos, os autores demostraram que ap0s o0 aparecimento de sintomas
leves no paciente, no dia 4 da doenca foram apresentados Ct entre 18 a 20, e no dia
7 Ct entre 23 a 24, respectivamente. Para as amostras de fezes do dia 7 da doenca,
as amostras positivaram com valores de Ct entre 36 a 38. Em outro estudo,
CERRADA-ROMERO et al. (2022), relataram que a primeira semana das amostras
de fezes positivas, os valores de Ct variaram de 24,5 a 39,6 (mediana 31,2) e na
segunda semana, apos o inicio dos sintomas, variaram de 27,2 a 39,1 (mediana 34,5).
WU et al. (2020), relatam ainda que existe a possibilidade, conforme pesquisas
realizadas pelos mesmos, de presenca viral nas fezes por quase 5 semanas apos

amostras respiratorias se tornarem negativas.
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3.6. SARS-CoV-2: em aguas residuarias

O SARS-CoV-2 necessita como porta de entrada em hospedeiros, 0s
receptores ACE2 (WALLS et al., 2020), proteinas de membrana do tipo |, associadas
a doencas cardiovasculares e que estao expressas no pulmao, coragao, e sobretudo
em células epiteliais intestinais (DONOGHUE et al., 2000; PENNINGER; GRANT;
SUNG, 2021). Diante deste fato, por conter receptores no intestino humano, denota-
se a presenca do RNA viral em fezes de individuos infectados sintométicos e
assintomaticos, mesmo apds o0 desaparecimento dos sintomas respiratérios
(KITAJIMA et al., 2020; GWENZI, 2021; CERRADA-ROMERO et al. 2022; GRUBE et
al., 2023).

Uma vez reportado a detecgdo de RNA viral em amostras de fezes em varios
trabalhos (WANG et al., 2020; WU et al., 2020; XIAO et al., 2020; TANG et al., 2020;
ZHANG et al., 2020; CERRADA-ROMERO et al., 2022; HOLSHUE et al., 2020), torna-
se importante a investigacao do potencial infectolégico e a persisténcia do virus em
material fecal em aguas residuérias. Este monitoramento se faz importante pois o virus
pode eventualmente, apontar como uma possivel rota de transmissdo, a depender
das condicfes da agua residuaria, e se espalhar via aerossois ou goticulas de agua,
levando a contaminagcdo ambiental (VAN DOORN et al., 2020; LEUNG et al., 2020;
YEO; KAUSHAL; YEO, 2020; GWENZI, 2021).

Zheng et al. (2020) demonstraram que o tempo médio de vida do SARS-CoV-
2 nas fezes de pacientes infectados foi de até 22 dias (intervalo interquartil de 17 e 31
dias), além de reportarem que o virus pode sobreviver por mais tempo nas fezes
guando comparado a amostras respiratorias (18 dias, 13-29 dias) e de soro (16 dias,
11-21 dias).

Durante o estudo realizado pelos pesquisadores Joukar et al. (2021), foram
monitorados 100 pacientes em um hospital na provincia de Guilan, norte do Irda. A
duracdo mediana da persisténcia do RNA na nasofaringe foi de 8 dias (IC 95% 6,91-
9,09) a partir da entrada no hospital, e a persisténcia maxima viral foi de 25 dias. A
duracdo mediana da persisténcia em amostras de fezes foi de 13 dias (IC 95% 6,96-
19,4) e a duracdo méaxima de 42 dias. Sendo que para este estudo apenas 6 dos 100
pacientes positivaram com RNA do SARS-CoV-2 em amostras de fezes, o que
evidencia, a persisténcia em fezes quando comparada a amostra de nasofaringe.

Nesse trabalho, os pesquisadores deixam explicito a necessidade de mais estudos
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para determinar se os casos positivos utilizando PCR se associam a fragmentos de
acidos nucleicos infecciosos ou néo infecciosos (JOUKAR et al. 2021).

Em outro estudo, Van Doorn et al. (2020) concluiram que depois dos testes
respiratérios se tornarem negativos, as amostras gastrointestinais permaneceram
positivas em um maximo de 33 dias. CEVIK et al. (2021), estimaram a excre¢ao média
contendo SARS-CoV-2 em fezes por 17,2 dias (IC 95% 14,4-20,1). Esta prevaléncia
do virus gera condi¢cBes para que o contagio direto se torne a principal rota de
transmissdo para agua e aguas residuarias, a depender das condi¢cdes ambientais
nas quais o virus estdo inseridos.

Porém, uma vez que o SARS-CoV-2 foi confirmado em aguas residuarias entre
12 a 16 dias antes dos primeiros casos serem anunciados em alguns municipios da
Espanha (RANDAZZO et al., 2020), 6 dias antes do primeiro caso ser relatado em
Amersfoort, Holanda (MEDEMA et al., 2020). Na Itélia, a detec¢ao do virus foi descrita
pela primeira vez (LA ROSA et al., 2020). Orange Country, na Carolina do Norte, foi
relatado a presenca do RNA entre 4 a 7 dias antes dos casos serem relatados
(GRUBE et al., 2023), o que € amplamente consistente com os dados de literatura.
Consolida-se, o uso da WBE como ferramenta para indicar o aparecimento precoce
de SARS-CoV-2 em populacdes, o0 que se torna importante para alertar as
comunidades sobre novas infeccfes nao sé a respeito do SARS-CoV-2, bem como
de outros patégenos que podem ser detectados em aguas residuarias (AHMED et al.,
2020; DAUGHTON et al., 2020; MOUSAZADEH et al., 2021; MASACHESSI et al.,
2022).

Vérios fatores podem afetar a sobrevivéncia do coronavirus em meio aquoso,
0 que inclui a temperatura da agua, concentracdo de matéria organica, solidos em
suspensao, pH e a concentracao de desinfetantes utilizados em tratamento terciario
(NANNOU et al., 2020; WEIDHAAS et al. 2021; CEVIK et al. 2021). Segundo Bivins et
al. (2020), a temperatura € um fator determinante que influencia diretamente a
sobrevivéncia do virus, o que tende a um tempo necessario de inativacao de 90% (Too)
de SARS-CoV-2 em altas temperaturas (> 20°C) de 1,5 dias em aguas residuarias.
Pesquisadores constataram também que o virus viavel sobreviveria a 1,5 dias em
aguas residuarias brutas quando submetidas a filtracdo por membranas de poro de
0,22 um (DE OLIVEIRA et al., 2021), em contrapartida, o Teo do SARS-CoV-2
infeccioso a 4°C aumentou em 5,5 dias. Sherchan et al. (2023) relataram ainda que o

TooNO esgoto bruto filtrado por membrana de 0,2 um foi de 10,8 horas em temperatura
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ambiente de 20°C, reduzindo a viabilidade e possibilidade de transmissdo do SARS-
CoV-2 por via fecal-oral. Weidhaas et al. (2021), afirmam que o RNA néo é detectavel
apos 6 horas a 35°C, e detectavel quando submetido a incubacéo de 4 a 10°C, se
tornando bastante instaveis em aguas residuarias.

Em relacdo a presenca de matéria organica e solidos suspensos na agua, estes
elementos favorecem que os virus se adsorvam aos coldides e ndo sejam removidos
nas etapas de tratamento, porém, ao mesmo tempo, podem facilitar a remog¢édo dos
virus em virtude de deposi¢do/decantacdo. Em estudo de caso com SARS-CoV, foram
coletadas amostras de efluente priméario logo apdés a decantacdo e amostras de
efluente secundario do sistema de lodos ativados antes da cloracdo (GUNDY;
GERBA; PEPPER, 2009). Foi constatado que a sobrevivéncia dos coronavirus foram
apenas um pouco mais longas em amostras priméarias do que as secundarias; isso
devido ao nivel mais alto de sélidos suspensos, oferecendo protecdo contra a
inativacdo. Assim, o SARS-CoV-2, tende a se adsorver a sélidos devido a interacfes
eletrostaticas, influenciadas pela carga de superficie do virus e interages hidrofébicas
influenciadas pelas proteinas hidrofébicas do capsideo viral (ESPINOSA et al., 2022;
CAMARA et al., 2023).

Juntamente com a presenca de material organico e inorganico, e dependentes
do pH, os coldides podem formar diferentes cargas de superficie, chegando a produzir
alteracdes nas proteinas estruturais do SARS-CoV-2 devido as alteracfes ao ponto
isoelétrico (IEP) (SCHELLER et al., 2020). No IEP ocorre solubilidade e repulséo
elétricas mais baixas, favorecendo a agregacao e a precipitacdo. A este efeito,
podemos compreender a existéncia de particulas de argila presentes no meio aquoso,
fazendo com que as propriedades adsortivas permitam a adesdo do material genético
aos coldides pela caracteristica hidrofébica do virus envelopado, o que diminui a
solubilidade do virus na agua (GUNDY; GERBA; PEPPER, 2009); assim, inibindo e
reduzindo o SARS-CoV-2 em meios aquosos (ABDULJAUWAD; HABIB; AHMED,
2020). Caracteristicas humicas aos solidos podem ajudar e influenciar a capacidade
adsortiva, produtos quimicos dissolvidos e até mesmo a decomposicéao viral devido a
oxidacao e atividade metabolica das bactérias e enzimas bacterianas (PETALA et al.,
2021). Portanto, as atividades microbianas, areias e outros substancias podem
fornecer superficies de ligacédo para os virus, e a0 mesmo tempo sofrer degradacéo
por diferentes microrganismos. Por outro lado, particulas suspensas como material

coloidal, blocos quimicos ou biol6gicos podem servir como reservatorios para diversos
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virus, protegendo-os de agentes oxidantes ou degradantes que estao presentes nas
aguas residuarias (PARRA-ARROYO et al., 2022). Peccia et al. (2020), Kocamemi et
al. (2020), relatam a deteccdo do SARS-CoV-2 em lodo ativado em estagcbes de
tratamento. Pecson et al. (2021), mostraram, em sua pesquisa, que a remocao de
soélidos reduziu as concentracfes medias do SARS-CoV-2 em 15%. Além, Jgrgensen
et al. (2020), indicam a presenca de RNA em fase solida em cerca de 50% dos dados
amostrais analisados.

Chin et al. (2020) investigaram a estabilidade do SARS-CoV-2 em relagdo ao
pH do meio e concluiram que o virus era extremamente estavel em uma ampla faixa
de pH de 3,0 a 10, a temperatura ambiente. Varbanov et al. (2021) investigaram o
efeito de pH na faixa de 9 a 12 na inativacdo do SARS-CoV-2 infeccioso em aguas
residuarias por 10 minutos em temperatura ambiente e observaram que houve uma
ligeira diminui¢éo (<1 logio unidades) em pH 9 ou 10, enquanto que em pH 11 houve
uma reducéo de aproximadamente 5,5 logio unidades. Este resultado consideravel na
reducdo do virus em pH > 11 fornece beneficios acerca do tratamento do lodo das
ETE’s associado ao tratamento de patdgenos, uma vez que se necessita aplicar cal
no lodo para elevar o pH, a fim de estabiliza-lo para uso na agricultura.

Com relacdo a deteccdo do SARS-CoV-2 em &guas residuarias brutas,
Tangwangvivat et al. (2023), relataram a presenca do material genético em 19 de 36
amostras todas para a deteccao do gene N. Os valores de Ct do RT-qPCR coletadas
do hospital de campanha foram de 24,87-33,14 (média 29,49). Para amostras brutas
de um condominio com 2.000 quartos, foram 24,05-26,33 (média 25,06). Amostras de
aguas residuéarias brutas de um mercado, 26,81-31,16 (média 28,66). Cerrada-
Romero et al. (2022), encontraram amostras positivas com valores de Ct variando de
24,3 a 39,6 para o gene E em amostras de fezes. Ambos os trabalhos citados
anteriormente foram aceitos valores de Ct < 40 para validacao da deteccao, e valores
acima foram considerados negativos.

Islam et al. (2023), estudaram uma casa com pacientes com COVID-19
direcionada para monitorar a prevaléncia do virus em amostras de aguas residuarias
visando o gene N e ORF1ab durante um més. Os autores relataram que, quando o
namero de pacientes com a infec¢do era menor, o valor mais alto de Ct foi de 39,4.
Por outro lado, quando observado as maiores pessoas com infeccdo o menor valor de

Ct foi de 25,2. Em outro estudo, conduzido pelos pesquisadores, D'Aoust et al. (2023),
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relatam que a deteccéo de maior frequéncia foi no gene N com 92,7% em lodo primario

e 79,2% em sélidos afluentes apds o desarenador de aguas residuarias no Canada.

3.7.SARS-CoV-2: em diferentes tipos de tratamento

Os excrementos gerados pela atividade fisiologica humana podem ou né&o
chegar as estacdes de tratamento de aguas residuarias (ETAR ou ETE) para
receberem o0 devido tratamento. Em paises subdesenvolvidos e/ou em
desenvolvimento, por exemplo, a falta de infraestrutura e a realidade econémica se
tornam impasses para que tais materiais recebam disposicdes ambientalmente
adequadas, ocasionando preocupacdes quanto a possibilidade de transmissao fecal-
oral na populacdo pela reutilizagcdo de aguas residuarias em diferentes atividades
humanas (PANDEY et al., 2021; GWENZI, 2021). Estudos futuros séo essenciais para
gerar evidéncias devido ao risco de disseminacgao e transmissdo do SARS-CoV-2 em
aguas residuarias (AMIN et al., 2023; BHATTACHARYA et al., 2021), que, no entanto,
nenhum estudo afirma conclusivamente a transmissao fecal-oral de SARS-CoV-2 por
meio de 4guas residuarias nao tratadas ou tratadas, devendo ser minuciosamente
investigada a efeito, sobretudo, para comunidades deficientes de saneamento
(GIACOBBO et al., 2021; PANDEY et al., 2021).

Sherchan et al. (2020) coletaram 9 amostras compostas e 6 amostras simples
de aguas residuarias em duas ETESs, durante janeiro a abril de 2020, de modo que 0s
pontos de coleta foram afluente néo tratado, tratamento secundario (ambas utilizavam
lodo ativado convencional) e efluente final pos desinfec¢cdo com cloro. Os resultados
mostraram que em cerca de 13% das aguas brutas (ndo tratadas) foram detectados
RNA de SARS-CoV-2, ja as amostras de efluentes do tratamento secundério e
efluentes com o uso de desinfetante negativaram para o RNA do SARS-CoV-2.
Espinosa et al. (2022), observaram remocéo de 70% do RNA do virus SARS-CoV-2
em esgotos domésticos, em um sistema composto por reator UASB (“Upflow
Anaerobic Sludge Blanket”) seguido por duas lagoas de algas de alta taxa. O que
demonstra que lagoas séo sistemas com elevado potencial contra patdogenos, devido
ao alto valor do tempo de detencdo hidraulica (TDH), radiacdo solar, atividade
microbiana e pH elevado (ROLLEMBERG; DE BARROS; DE LIMA, 2020). Tais

resultados sugerem, portanto, que o virus foi removido pelo processo de tratamento,
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enaltecendo a importancia destes sistemas no combate a via de transmissao
secundaria de patdgenos infecciosos.

Embora existam estudos confirmando a presenca de RNA viral em &guas
residuéarias, isso ndo implica que tal virus esteja ativo de modo que cause uma
infeccdo. Assim, de acordo com testes de infecciosidade realizados por Rimoldi et al.
(2020), os autores confirmaram que a patogenicidade do SARS-CoV-2 em aguas
residuarias é desprezivel devido a auséncia do efeito citopatico (ECP), ou seja,
alteracdes estruturais causadas pelo virus em células, quando submetidos as células
de cultura, reforcando os efeitos da etapa de pds tratamento dos efluentes como um
meétodo de inativacdo do virus.

Estudo realizado por Zhang et al. (2020), ilustra que uma dosagem de 6700
g/m? de hipoclorito de sédio durante uma hora e meia resultou na eliminagdo completa
do RNA do SARS-CoV-2 em efluentes de fossas sépticas hospitalares. Arora et al.
(2021) argumentam que o efeito da cloracdo influencia a concentracdo do RNA do
SARS-CoV-2 se a demanda de cloro for atendida.

Alguns pesquisadores relataram a presengca do RNA do SARS-CoV-2 em
aguas residuérias nao tratadas. Apesar disso, o RNA néao foi detectado em amostras
de efluentes apos tratamento terciario com uso de NaClO e a combinacédo de NaCIlO
e UV (RANDAZZO et al., 2020). Sugere-se, portanto, que o uso de desinfetantes
convencionais em processos de tratamento de agua é suficiente para inativar o virus,
assegurando agua de qualidade aos consumidores sem riscos a saude.

Como o0 SARS-CoV-2 é um virus envelopado por uma fragil membrana lipidica
e derivado da mesma familia dos virus MERS-CoV e SARS-CoV, suas propriedades
bioguimicas e fisicas apresentam caracteristicas semelhantes, gerando exemplos
similares para efeito de comparacédo a estudos com uso de desinfetante como modo
de inativacdo. Dentre os métodos de inativacdo desenvolvidos para o SARS-CoV-2 e
seus substitutos estdo: ozonizacdo, cloracdo, luz ultravioleta, adsor¢cdo e métodos
avancados de oxidacdo. (ZAHMATKES; AMESHO; SILLANPAA, 2022; MAJUMDER,
et al., 2021)

4. MATERIAIS E METODOS

O presente trabalho foi realizado com coletas de amostras de esgoto da entrada

da Estacao de Tratamento de Esgoto (ETE) — UFLA, situada dentro da Universidade
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Federal de Lavras e que trata o esgoto gerado no campus universitario, e da ETE -
Ribeirdo Vermelho, gerenciada pela Companhia de Saneamento de Minas Gerais
(COPASA), e que realiza o tratamento de esgoto de parte do municipio de Lavras -
MG. Além desses pontos, o estudo contou com outros trés pontos amostrais situados
no municipio, sendo eles: centro, colégio e uma casa de repouso.

Em cada ponto amostral, uma aliquota foi coletada a cada 15-30 min para
amostragem composta, totalizando 5 L de esgoto. As coletas eram semanais e foram
realizadas entre os dias 11 de maio de 2021 a 16 de junho de 2021, totalizando seis
semanas. Nao foi possivel a realizacdo de algumas coletas em funcdo de questdes
operacionais, sendo elas, dia 11 de maio e 02 de junho para a casa de repouso; 11 e
18 de maio, e dia 02 de junho para o centro; e dia 02 de junho para o colégio.
Posteriormente, as amostras foram acondicionadas em caixas de isopor com 4
unidades de gelo gel artificial reutilizavel de 500 mL até serem encaminhadas para o
Laboratoério de Aguas Residuarias e Reuso de Agua do Departamento de Engenharia
Ambiental (DAM) da UFLA para analises dos parametros fisicos, quimicos e
biologicos; e para o Laboratorio de Microbiologia Aplicada ao Saneamento, onde
foram mantidas em freezer a -20 °C até a etapa de concentracao viral.

Assim que as amostras chegavam ao laboratdrio, realizava-se, primeiramente,
a afericdo do potencial hidrogenidnico (pH) através do medidor multiparametro
HANNA modelo HI98196. Para a caracterizacdo dos parametros fisicos e quimicos,
foram feitas analises de solidos em suspenséo totais (SST) pelo método gravimétrico
e demanda quimica de oxigénio (DQO) pelo método de refluxo fechado colorimétrico
(APHA, 2012). Durante esta etapa de analise quimica e fisica das amostras, foram
utilizados apenas 250 mL de cada amostra, sendo que as aliquotas foram definidas
de acordo com os métodos. As escolhas das variaveis se justificam pelo fato de o pH
interferir na viabilidade de microrganismos, e SST e DQO por servirem de protecéo e
abrigo para diversos patdgenos e sua prevaléncia (NANNOU et al., 2020; WEIDHAAS
etal. 2021; CEVIK et al. 2021; PETALA et al., 2021; ESPINOSA et al., 2022; CAMARA
et al., 2023).

Anteriormente a extragdo do material genético do SARS-CoV-2, procedeu-se a
etapa de concentracdo da amostra pelo método de filtracdo em membrana
eletronegativa. Posteriormente, realizou-se a extracdo do RNA viral utilizando-se o kit

AllPrep PowerViral DNA/RNA (Qiagen Alemanha) no Laboratério de Microbiologia da
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Universidade Federal de Minas Gerais (UFMG), por meio de parceria entre a UFLA e
a referida instituicéo.

O RNA do virus foi detectado por transcricdo reversa seguido de reacdo em
cadeia da polimerase (do inglés, “Reverse Transcription - Polymerase Chain Reaction,
RT-PCR”), utilizando-se primers e sondas do kit Allplex 2019-nCoV Assay (Seegene
Brazil, Belo Horizonte, Brasil) validado no Laboratorio de Diagnostico Molecular
(LABMOL) da UFLA onde o RT-PCR foi realizado. Utilizou-se um volume final de 25
UL de reacdo, utilizando-se 5 pL do material genético (‘template”) para a deteccao das
regioes N do genoma de Sars-CoV-2, bem como para a deteccdo do gene E
(subgénero Sarbecovirus, no qual incluem-se os SARS-Cov e SARS-Cov-2). As
reacoes foram realizadas seguindo as instru¢des do fabricante.

O numero de novos casos confirmados de COVID-19 foi obtido diretamente dos
boletins epidemiolégicos emitidos pela Prefeitura de Lavras (2021). A esses novos
casos, correspondem os testes positivos realizados em laboratérios publicos e
privados do municipio.

A estatistica descritiva dos dados foi obtida mediante aplicacdo destes a
linguagem de programacdo, R version 4.2.2, através do qual também foram
elaborados os recursos graficos (graficos de disperséo e box plots) para apresentacéo

dos dados.

5. RESULTADOS E DISCUSSAO

Os dados obtidos no periodo do dia 11 de maio a 16 de junho de 2021, foram
analisados semanalmente a contar da data inicial para todos pontos amostrais
coletados, totalizando 6 semanas.

Os resultados obtidos para caracterizagdo dos afluentes estédo apresentados
graficamente com o0s seguintes parametros: pH, SST e DQO, com o objetivo de
interpretar os resultados moleculares de detec¢cdo do SARS-CoV-2.

Por meio de estatistica descritiva 0s resultados estdo apresentados na forma
de média, mediana, maximo, minimo, desvio padrao e coeficiente de variagédo (cv),
onde a este coeficiente houve homogeneidade dos dados para todos os pontos de
coleta.

Desse modo, houve similaridade no valor mediano de pH das amostras ETE —

UFLA e Colégio, sendo, respectivamente, de 7,40 e 7,55. E outra proximidade entre
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Centro e ETE- Ribeirdo Vermelho - medianas de 6,56 a 7,00 unidade de pH. Além
disso, 80% das amostras apresentam pH entre 6,5 e 7,0 (Figura 5).

Quanto aos valores de pH encontrados, aproximadamente, 80% em faixas de
6,5 a 7,0 unidades de pH indicando neutralidade nas amostras, o0 que pode ser
causado com substancias dissolvidas que neutralizam acidos.

Porém, o ponto Casa de repouso apresentou pH acima da faixa de
representatividade de 80% dos dados, com caracteristicas mais basicas para tal
efluente, que, segundo a literatura, é relatada a diminuicdo da carga viral e podendo
ser inativado. E, ao contrario, o ponto amostral ETE- UFLA apresentou um outlier com
caracteristica de pH mais acido, o que pode ajudar na estabilidade do virus.

Em geral, apenas a amostra da Casa de repouso pode apresentar uma ligeira
instabilidade e inativacdo da carga viral. O pH sO tem interferéncia para a
sobrevivéncia do virus no esgoto quando for basico, o que pode levar a diminuicdo da
carga viral e de sua estabilidade (VARBANOV et al. 2021). Porém, a faixade 5a 7,4
€ uma faixa estavel para os coronavirus (CASANOVA et al.,, 2009). E os demais
pontos, com pH estavel para detec¢éo do virus.

Figura 5 — Box plot das concentra¢des de pH para cada ponto.
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Fonte: Do autor (2023).

Para a variavel SST (Figura 6), os pontos Casa de Repouso e Colégio
apresentam menores teores, variando de 17 a 80 mg/L com uma discrepancia proxima

a mediana do ponto amostral Centro. A ETE — Ribeirdo Vermelho e ETE — UFLA,
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apresentam valores proximos de concentracao, variando de 53 a 220 mg/L. O ponto
centro apresenta maiores valores de concentracdo de solidos suspensos, de 211 a
503 mg/L, o que pode ajudar na adsor¢cdo do material genético (ESPINOSA et al.,
2022; CAMARA et al., 2023). Visto que as ETEs — Ribeirdo Vermelho e UFLA podem,
também, apresentar caracteristica propicia. Com base nos valores apresentados por
Jorddo e Pessba (2017), os pontos Colégio, Casa de repouso e as duas ETEs
apresentam faixas tipicas de esgoto fraco, sendo apenas o ponto Centro caracterizado
como esgoto forte, uma vez que representa uma regido mais densa e maior nimero
de comércios, o que pode acarretar no despejo de gordura e residuos de cozinha que,

a principio, ndo deveriam ser langados na rede de esgoto.

Figura 6 — Box plot das concentracdes de SST para cada ponto amostrado.
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Fonte: Do autor (2023).

A DQO se apresenta como um dos principais parametros para que se possa
caracterizar os esgotos domesticos, por fornecer dados ao que se refere a
concentracdo de matéria organica total, biodegradavel e ndo biodegradavel (VON
SPERLING, 2017). Embora os esgotos domésticos possuam caracteristicas tipicas,
elas podem variar em diferentes locais, devido as condi¢gdes socioeconémicas da

populacao e habitos alimentares.
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De acordo com Jordao e Pessba (2011), no Quadro 1, apenas o ponto Centro
se caracteriza como um esgoto forte, como mostra a figura 7, com alto teor de matéria
organica em sua composicao, seja ela biodegradavel ou ndo. Assim, mesmo para 0s
outros pontos, a concentracdo de matéria organica é favoravel para que o virus se

encontre aderido as particulas.

Figura 7 — Box plot das concentraces de DQO para cada ponto amostrado.
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Fonte: Do autor (2023).

A Estacdo de Tratamento de Esgoto Ribeirdo Vermelho (ETE — Ribeirdo
Vermelho, esta localizada na rodovia Zito de Abreu, conhecida como Estrada do
Madeira, no entorno do municipio de Lavras. De acordo com dados do Relatério de
Esgotamento Sanitario Municipal do SNIS (SNIS, 2022), a referida ETE trata o esgoto
de 59.694 habitantes com eficiéncia de DBO 75,94%. Ha perspectivas para ampliacao
da mesma com horizonte até o ano de 2035, com previsao de eficiéncia de DBO de
93%, e com populacao estimada de atendimento de 73.269 habitantes. Por ndo ser
uma regiado de hotspot, ou seja, locais onde ndo se tem o contato entre um grande
namero de pessoas por muito tempo, como, casa de repouso, hospitais e restaurantes
(BOUFFANAIS; LIM, 2020; STEHLE et al., 2011), e por apenas ser compreendida

como uma regido domiciliar, se infere a negar conceitualizagdo de hotspot.
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Quadro 1 - Caracteristicas tipicas de varidveis de esgotos sanitarios brutos.

Faixa @
Variavel Unidade | Faixa ® Esgoto | Esgoto | Esgoto | Faixa ®
fraco médio forte
Solidos Totais mg L? 700- 370 730 1160 200-
1350 1200
Sélidos Suspensos mg Lt | 200-450 120 230 360 100-500
Totais
Solidos Dissolvidos mg Lt | 500-900 250 500 800 100-850
Totais
Sélidos Fixos Totais mg L | 340-650 175 355 580 80-300
Sélidos Volateis Totais mg L | 365-700 195 375 580 100-700
Sedimentaveis mL L? 10-20 5 10 20 5-20
DBO mg Lt | 250-400 100 200 400 20-400
DQO mg L't | 450-800 200 400 800 170-
1000
Nitrogénio Total mg L? 35-60 20 40 85 20-90
Nitrogénio Orgéanico mg L? 15-25 10 20 35
Nitrogénio Amoniacal mg L? 20-35 10 20 50 10-50
Nitrito mg L? 0 0 0 0,05
Nitrato mg L? 0-1 0 0,05 0,1
Fosforo Total mg L? 4-15 5 10 20 4-12
Fosforo Organico mg L? 1,0-6,0 2 4 7
Fosforo Inorgénico mg L't | 3,0-9,90 3 6 13
pH - 6,7-8,0 | 65-75 | 6,5-75 | 6,5-75 | 6,8-7,2
Condutividade elétrica dS m? 0,48-
3,60

Fonte: Von Sperling @ (2017), Jorddo e Pessda @ (2011) e Matos e Matos ® (2017).

De acordo com o Quadro 1 acima, pode-se comparar as variaveis fisicas e

quimicas de efluentes domésticos que chegam a ETE Ribeirdo Vermelho, analisadas

pela tabela 1 abaixo. A distribuicdo da matéria organica bem como os sélidos no

esgoto, afeta diretamente as caracteristicas que envolvem 0s processos que

compdem o sistema de tratamento, bem como, taxas de sedimentacdo, adsorcao e

reacéo bioquimicas (JORDAO; PESSOA, 2011). Visto que as variaveis se enquadram

em valores tipicos e o0s dados apresentaram cv baixos,

homogeneidade nos dados amostrais.

infere-se que ha
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Tabela 1 - Estatistica descritiva das variaveis analisadas. ETE - Ribeirdo Vermelho.

MEDIA | MEDIANA | MAXIMO | MINIMO | DESVIO |CV (%)
PADRAO
pH 7,10 7,00 7,40 6,96 0,18 0,02
SST 168,17 175,00 234,00 103,00 53,29 0,32
DQO 545,67 518,00 681,00 398,00 105,56 0,19

Fonte: Do autor (2023).

E evidente que se tenha circulacéo de carga viral em esgotos domésticos, como
afirmam diversos pesquisadores (WANG et al., 2020; WU et al., 2020; XIAO et al.,
2020; TANG et al., 2020; ZHANG et al., 2020; CERRADA-ROMERO et al., 2022;
CEVIK et al., 2021), assim, pode-se detectar a presenca do gene N nas respectivas
semanas apresentada pela tabela 1.1. O maior valor de Ct, respectivo da semana 5,
como descrito em literatura apresenta a esta semana menor carga viral, onde
compreendeu-se abaixo do primeiro quartii e acima do terceiro quartil para as
variaveis SST e DQO, respectivamente. E para pH, apenas as semanas 1, 4 e 5
estiveram dentro do intervalo de Q1-Q3 juntamente com semanas 1, 2 e 4 para as
variaveis SST e DQO de deteccdo. A maior detecgdo viral ocorreu na semana 2, 0
que representa baixo Ct. Em paralelo aos novos casos relatados pela prefeitura
municipal, na semana 1, 59 novos casos foram relatados, na semana 2, 64 e 107
NOVOS casos para semana 4, o que coincide com os valores crescentes de casos e do
limiar do ciclo.

Assim, como verificado pelas amostras, a DQO favoreceu para deteccao do

material genético viral, como mostra a figura 8, pela concentragédo semanal de DQO.

Tabela 1.1 - Deteccéo do gene N nas semanas de amostra. ETE - Ribeirao

Vermelho.
Gene N (Cyeb)
Semana 1 34,27
Semana 2 24,29
Semana 4 30,46
Semanab 35,15

Fonte: Do autor (2023).



34

Figura 8 — Valores referentes a variavel DQO e SST da ETE - Ribeirdo Vermelho a
cada semana de analise.
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Fonte: Do autor (2023).

Através da figura 9 abaixo, € possivel visualizar graficamente que apenas na
primeira semana de analises houve uma reducdo ao pH da ETE — UFLA, o que
manteve linear as seguintes semanas. A isto, pode-se deduzir a utilizacdo de
reagentes acidos utilizados aos laboratorios, a lembrar que a esse periodo amostral
apenas estudantes e servidores tinham acesso a instituicdo, principalmente em
carater de producéo de pesquisas cientificas. Outra justificativa da baixa poderia ser
por efeitos analiticos ou calibracdo de equipamentos. J4 a ETE — Ribeirdo Vermelho,

manteve-se continua em todo periodo.
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Figura 9 — Valores referentes a variavel pH das Estacfes de Tratamento de
Esgoto UFLA e Ribeirdo Vermelho a cada semana.
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Fonte: Do autor (2023).

De acordo com a Figura 10, também houve uma diminuicdo nas concentracdes
de solidos suspensos para a semana 1 e 3 na ETE — Ribeirdo Vermelho, e aumento
a estas semanas na ETE — UFLA. O que pode ser justificado pela diminuicdo de
matéria organica e aumento das duas semanas como mostra a figura 11, o que seria
condizente com a relacdo SST e DQO.

Figura 10 — Valores referentes a varidvel SST das Estacdes de Tratamento de
Esgoto UFLA e Ribeirdo Vermelho a cada semana.
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Fonte: Do autor (2023).
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Quanto a variavel DQO, houve uma ligeira aproximacéo na semana 3 para as
duas estacOes (Figura 11), e grande discrepancia para as outras semanas. Para essa
explicacéo, podemos citar a populacao atendida pela ETE — Ribeirdo Vermelho, que
contempla aproximadamente 60.000 habitantes, aumentando significativamente o
teor de matéria organica biodegradavel ou ndo biodegradaveis lancados a rede. A
lembrar, a ETE — UFLA estava operando em niveis baixos devido as restricdes de
acesso aos estudantes impostas pela pandemia de COVID.

Figura 11 — Valores referentes a variavel DQO das Estacfes de Tratamento de
Esgoto UFLA e Ribeirdo Vermelho a cada semana.
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Fonte: Do autor (2023).

Para o ponto amostral Casa de repouso, podemos identificar o pH como sendo
0 mais alto comparado a todos os pontos amostrais, chegando a um maximo de 8,70

como mostra a Tabela 2.

Tabela 2 - Estatistica descritiva das variaveis analisadas. Casa de repouso.

MEDIA | MEDIANA | MAXIMO | MINIMO | DESVIO |CV (%)
PADRAO
pH 8,08 8,31 8,70 6,92 0,69 0,08
SST 121,20 63,00 353,00 50,00 130,03 1,07
DQO 379,40 255,00 873,00 153,00 286,47 0,76
Fonte: Do autor (2023).
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Para a deteccdo na Casa de repouso houveram duas repeticdes, pelo fato de
ter detectado material genético na semana 2a e por ser uma casa de repouso para
idosos, trazendo preocupacdes quanto a saude dos residentes. Apenas na semana 2,
a variavel pH esteve acima do terceiro quartil, j& as variaveis SST e DQO estiveram
compreendidas dentro do intervalo Q1-Q3. Inferindo que o potencial hidrogeniénico
influenciou significativamente na detecgcéao do gene. Semelhante ao relatado por Islam
et al. (2023), a excrec¢dao viral coletado na rede de esgoto atingiu o pico quando houve
0 maior numero do ciclo e seguido de menor numero do ciclo para deteccao, que

demonstra uma maior carga viral para a semana 2 comparada a semana 2a.

Tabela 2.1 - Deteccgéo do gene N nas semanas de amostra. ETE - Casa de repouso

Gene N (Cyeb)

Semana 2a 33,22

Semana 2 24,44
Fonte: Do autor (2023).

Mediante analise da Tabela 3 e da Figura 7 (box plot), é evidente o aumento
da variavel DQO na regido Central em relacdo aos outros pontos, com maximo de
1.391 mgO2/L. Tal fato pode ser caracterizado pela destinacdo incorreta de residuos
de cozinhas por ser uma regido, em geral, com intenso fluxo comercial e varejista, de

tal modo que caracteristicas ndo biodegradaveis possam ser vinculadas a este esgoto.

Tabela 3 - Estatistica descritiva das variaveis analisadas. Centro.

MEDIA | MEDIANA | MAXIMO | MINIMO | DESVIO |CV (%)
PADRAO
pH 6,60 6,56 6,80 6,44 0,18 0,03
SST 370,33 318,00 688,00 105,00 295,00 0,80
DQO 960,33 1051,00 1391,00 439,00 482,43 0,50

Fonte: Do autor (2023).

A deteccdo do SARS-CoV-2 também ocorreu na semana 3 tanto para o ponto
amostral Centro, Colégio, e ETE — UFLA, momento em que houve aumento no nimero
de casos no municipio. Juntamente a este fator externo, as variaveis pH e SST
contribuiram para a deteccdo do gene, uma vez que, na semana 3, foram
apresentados menor potencial hidrogenidnico e maior particulas suspensas no

esgoto.
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Tabela 3.1 - Deteccéo do gene N na semana de amostra. ETE - Centro.

Gene N (Cyeb)
Semana 3 35,94
Fonte: Do autor (2023).

Escolas e creches parecem fornecer um ambiente ideal para a transmissao do
coronavirus porque grandes grupos se reinem em ambientes fechados por longos
periodos de tempo, assim, uma vez que as criancas sao susceptiveis, elas podem
transmitir o SARS-CoV-2 da escola para a comunidade (BOUFFANAIS; LIM, 2020;
LACHASSINNE et al., 2021). Na Tabela 4 € apresentada a estatistica descritiva do

ponto amostral Colégio para as varidveis analisadas.

Tabela 4 - Estatistica descritiva das variaveis analisadas. Colégio.

MEDIA | MEDIANA | MAXIMO | MINIMO | DESVIO |CV (%)
PADRAO
pH 7,34 7,55 7,65 6,83 0,35 0,05
SST 34,60 30,00 58,00 5,00 20,63 0,60
DQO 418,60 451,00 624,00 245,00 146,34 0,35

Fonte: Do autor (2023).

Criangcas apresentam formas mais leves ou assintomaticas a doenca
(GOTZINGER et al., 2020). Mesmo sabendo da possivel transmissdo, apenas na
semana 3 houve a deteccdo do material genético do SARS-CoV-2 na rede de esgoto
do colégio. Para a escola, a detec¢do do gene coincide entre a mediana e o terceiro
quartil para pH e SST. Para DQO o valor na qual pode-se detectar o gene, esta
compreendido entre o primeiro quartil e a mediana; em ambas variaveis, a deteccéo

do gene compreende-se em Q1-Q3 dos dados amostrais.

Tabela 4.1 - Deteccéo do gene N na semana de amostra. ETE - Colégio

Gene N (Cyeb)
Semana 3 35,88
Fonte: Do autor (2023).

De acordo com Nugawela et al. (2022), em uma analise contendo 248 amostras
de 16 escolas na Inglaterra. Os valores de pH, SST e DQO, onde se detectaram o

gene N1 e/ou E, de mediana foram, 7,5, 140, 295, respectivamente. Os valores
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medianos para todos os parametros de analise de aguas residuarias de escolas
inglesas sao ligeiramente mais baixos quando houve a deteccdo do gene quando
comparado aos valores sem a presenca do gene. A efeito de comparagao, no presente
estudo, apenas a variavel DQO houve detec¢do em valor abaixo da mediana e o
primeiro quartil, onde se compreende apenas 25% da representatividade dos dados.
Porém, as semanas 1, 5 e 6 apresentam valores abaixo ou iguais a mediana para pH
e ndo houve deteccéo, bem como, para as semanas 1, 2 e 5 para SST, e semana 5
para DQO.

Diversos autores citam a presenca de matéria organica como um fato
determinante para a presenca do SARS-CoV-2 (PECSON et al., 2021; PECCIA et al.,
2020; KOCAMEMI et al., 2020; JORGENSEN et al., 2020), porém, mesmo contendo
altos valores nas semanas 1, 2 e 6, ndo houve a detec¢cdo do SARS-CoV-2. A isto,
pode-se inferir que as variaveis fisicas e quimicas ndo foram fator limitante para a
deteccdo. Assim, o fator externo, nUmero de novos casos, relatado pelo Boletim
Epidemiol6gico do municipio de Lavras no dia 18 de maio, a uma semana anterior das
andlises fisicas, quimicas e moleculares, notificou 64 novos casos para a semana de
analise ao dia 25 de maio, houveram 91 novos casos, e a duas semanas posterior da
deteccdo do SARS-CoV-2 no dia 09 de maio, a prefeitura municipal notificou 88 novos
casos. Sendo assim, 0 maior numero de registro de novos casos na semana 3,
hipoteticamente, foi um fator que pode ter influenciado na deteccdo do gene viral.

Observa-se, que no periodo monitorado, o esgoto ETE — UFLA, apresenta
caracteristicas de esgoto fraco, como mostra o quadro 1. Pondera-se que as
caracteristicas sofrem grandes alteracdes como relatado por Oliveira et al. (2022),
com valores de pH, SST e DQO, 6,98 + 0,25, 585 + 74 e 1200 + 200, respectivamente.
Em outra pesquisa, Fialho (2019), relatou os seguintes valores médios afluentes, 7,63
+ 0,36, 188,22 + 244,7 e 384,33 + 195,9 em periodo de férias; e 7,6 £ 0,43, 137,7
77,71 e 674,51 + 332,61, em periodo de aula, para as variaveis pH, SST e DQO,
respectivamente. Assim, as caracteristicas podem variar de fraco a forte, com
consequéncia da variabilidade, podendo entéo, haver baixa biodegradabilidade, o que
influencia diretamente no processo de tratamento, fazendo com que exista baixo

potencial microbiol6gico para degradar a matéria organica presente no esgoto.
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MEDIA | MEDIANA | MAXIMO | MINIMO | DESVIO |CV (%)
PADRAO
pH 7,16 7,39 7,80 5,42 0,87 0,12
SST 106,33 90,50 223,00 18,00 77,63 0,73
DQO 132,67 82,50 418,00 0,00 167,97 1,27

Fonte: Do autor (2023).

No caso da ETE-UFLA, a deteccdo do SARS-CoV-2 também foi influenciada
pela DQO e pelo fator externo de novos casos no municipio. Na Figura 12 é possivel
visualizar a oscilacdo da matéria organica da ETE — UFLA no periodo, bem como o

aumento da variavel na semana 3

Tabela 5.1 - Deteccéo do gene N na semana de amostra. ETE - UFLA

Gene N (Cyeb)
35,88

Semana 3

Fonte: Fonte: Do autor (2023).

Figura 12 — Valores referentes a variavel DQO e SST da Estagéo de Tratamento
de Esgoto UFLA a cada semana de analise.
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Fonte: Do autor (2023).
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6. CONCLUSOES

e A WBE ¢é uma alternativa viavel para monitorar a dindmica de virus em
comunidades.

e A WBE é uma importante ferramenta do ponto de vista sanitario-ambiental e em
termos de saude publica.

e O material genético do SARS-CoV-2 foi encontrado em todas as amostras no
periodo avaliado.

e Mais estudos acerca da correlagdo do material genético e as caracteristicas

fisicas e quimicas de aguas residuérias se faz necesséria.
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