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RESUMO 

O esgoto sanitário pode ser uma importante ferramenta para entender a dinâmica de 
comunidades. Nesse sentido, o emprego da epidemiologia baseada em esgoto tem 
potencial como ferramenta precoce para detectar a presença de COVID-19 em uma 
comunidade, ajudar frente a tomada de decisões e enfrentamento de surtos junto à 
saúde pública, visto que são excretadas partículas virais de SARS-CoV-2 em águas 
residuárias de indivíduos sintomáticos e assintomáticos. Diante desse contexto, o 
presente estudo objetivou a detectar a presença do SARS-CoV-2 em águas 
residuárias em uma estação de tratamento de esgoto (ETE) da cidade de Lavras-MG 
- ETE Ribeirão Vermelho - e de quatro “hotspots” do município, sendo esses: região 
central, escola, casa de repouso e ETE-UFLA. Ademais, a presente proposta visou 
avaliar a relação entre detecção viral com variáveis físicas e químicas do esgoto 
coletado e os números de casos de COVID-19. Assim, para determinar as variáveis 
físicas e químicas das amostras de esgoto, foram feitas análises de potencial 
hidrogeniônico (pH), sólidos suspensos totais (SST) e demanda química de oxigênio 
(DQO). Com relação às análises moleculares, realizou-se em uma única etapa a 
transcrição reversa seguida pela reação em cadeia da polimerase (RT-qPCR) para 
região N do vírus SARS-CoV-2. O número de novos casos de COVID-19 foi obtido por 
meio de boletins epidemiológicos disponibilizados pela Prefeitura Municipal de Lavras. 
Para as ETEs avaliadas, o fator limitante ligado à detecção do SARS-CoV-2 foi a 
variável DQO, com ênfase no fator externo (novos casos) para a ETE-UFLA. Para o 
colégio, o conjunto de dados físicos e químicos juntamente com o fator externo 
influenciaram a detecção. Para a região central, pH e SST juntamente com o fator 
externo também influenciaram a detecção. E para a casa de repouso, a variável 
limitante foi o pH. Houve um aumento de novos casos no município na semana que 
se pôde detectar a presença do material genético em quase todos os pontos. No 
entanto, apenas na ETE Ribeirão Vermelho que tal fator externo não foi condizente. 
Portanto, é imprescindível que novos estudos sejam feitos para correlacionar as 
variáveis físicas e químicas do esgoto com a presença do material genético do SARS-
CoV-2.      

Palavras-chave: COVID-19. Águas residuárias. RT-qPCR; WBE. Vigilância 
epidemiológica baseada em esgoto. Coronavírus 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

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 Ribeirão 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 ETEs 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 
Ribeirão 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-qPCR; WBE. Wastewater-based 
epidemiological surveillance. Coronavírus. 
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1 INTRODUÇÃO 

O monitoramento epidemiológico do esgoto (do inglês “Wastewater-Based 

Epidemiology” (WBE)) é uma importante ferramenta de saúde pública que tem sido 

empregada a fim de avaliar a circulação de patógenos em uma população. No final da 

década de 1930, pesquisadores identificaram que o vírus da Poliomielite circulava nos 

esgotos de cidades que apresentavam surtos (MARQUES et al., 1993; YANO, 1993). 

Desde então, a vigilância das águas residuárias ganhou relevância na campanha de 

erradicação do poliovírus. Doenças que são subnotificadas e/ou de difícil diagnóstico 

por sistemas de vigilância tradicionais e que levam ao agravamento de saúde na 

população devem ser priorizadas em programas de monitoramento de esgoto voltados 

à saúde coletiva (DIAMANTE et al., 2022). A presença de agentes patogênicos (vírus, 

protozoários, bactérias, entre outros) em águas residuárias podem indicar a presença 

de um agente causador de uma infecção, desta forma pesquisas em águas residuárias 

podem contribuir com autoridades locais de saúde pública. A confirmação da presença 

de um agente infeccioso em uma amostra poderá contribuir para tomadas de decisões 

de autoridades locais como, por exemplo, na escolha de medidas orientativas dos 

próximos cenários de circulação de uma determinada doença infecciosa em uma 

população amostrada.   

Informações qualitativas e quantitativas sobre a comunidade e a circulação de 

patógenos são essenciais para a estruturação de um programa de monitoramento 

epidemiológico. Contudo, dados sobre resistência a antibióticos e exposição a 

contaminantes ambientais, como pesticidas e outros compostos químicos (drogas 

ilícitas e terapêuticas, cafeína, nicotina e álcool), apresentam-se igualmente 

relevantes (SUCHOMSKA et al. 2020; DIAMANTE et al., 2022).  

A atual pandemia de COVID-19, oriunda da província de Hubei, na China, e 

iniciada em dezembro de 2019, foi declarada como emergência de saúde pública 

internacional em janeiro de 2020 pela Organização Mundial da Saúde (OMS). Estudos 

detectaram a presença de partículas de RNA viral do SARS-CoV-2 em pacientes 

diagnosticados com COVID-19 em amostras de urina, fezes e águas residuárias. Uma 

vez reportada a evidência de fragmentos virais no esgoto, torna-se importante a 

investigação epidemiológica a fim de estruturar ações e antecipar novos surtos 

(AHMED et al., 2022; FOLADORI et al., 2022; KARTHIKEYAN et al., 2022; 

KUMBLATHAN et al., 2023; ATOUI et al., 2023).   
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No Brasil, vários 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 regiões do país. Nesse sentido, foi 

criada uma rede de cooperação entre a Agência Nacional das Águas (ANA), o 

Ministério da Ciência, Tecnologia e Inovação, o Ministério da Saúde 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 país. A região do ABC paulista e as cidades de Foz de Iguaçu e 

Goiânia também foram contempladas por esta iniciativa; contudo, municípios de 

pequeno e médio porte continuem sem receber a devida atenção quanto ao 

monitoramento epidemiológico necessário (DE FREITAS BUENO et al., 2022).  

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

presença do vírus em uma ETE municipal e “Hotspots” do município de Lavras-MG. 

2 OBJETIVOS 

 Geral 

Detectar a presença do SARS-CoV-2 em águas residuárias da ETE Ribeirão 

Vermelho e “Hotspots” do município de Lavras – MG. 

Específicos 

● Apresentar a importância dos estudos em WBE para a Engenharia Ambiental 

e Sanitária; 

● Investigar o número de indivíduos infectados pela COVID-19 relatados por 

meios de boletins municipais e sua relação com a presença do material 

genético do SARS-CoV-2; 

● Analisar variáveis físicas e químicas de águas residuárias e a sua relação com 

a detecção do SARS-CoV-2. 
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3 REFERENCIAL TEÓRICO  

3.1. Relação entre saneamento e saúde pública no Brasil 

O saneamento básico refere-se ao conjunto de infraestruturas e medidas 

necessárias a promover a saúde pública, a preservação do meio ambiente e, 

sobretudo, a qualidade de vida da população por meio do acesso adequado a serviços 

de abastecimento de água, esgoto e resíduos sólidos (HELLER, 1998; PASINI; 

DAMKE, 2020). As exposições ambientais que, de alguma forma, colocam a vida dos 

seres humanos em risco, como condições de moradia, água e saneamento 

inadequadas, está intimamente ligada à saúde pública (NEIRA; PRÜSS-USTÜN, 

2016; MASSA; CHIAVEGATTO FILHO, 2020), gerando assim, preocupações em 

países 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 regiões com menor desenvolvimento e que geralmente possuem 

políticas públicas ineficientes, pois pode acarretar a possibilidade de criação de um 

ciclo potencialmente propício para a circulação de patógenos de veiculação hídrica, 

condição esta que afeta diretamente a saúde humana. 

Desde o início da estruturação de saneamento básico no Brasil, diferentes 

etapas foram marcadas na história. Em sua primeira fase, em meados do século XIX, 

havia a prevenção da saúde juntamente à qualidade da água e esgotamento, onde o 

Estado assumiu responsabilidades sobre os serviços essenciais de saneamento nas 

principais cidades do país, transferindo todos os serviços a prestadores ingleses, em 

que o papel do Estado era de apenas abrir concessões, culminando, assim, a exclusão 

de grande parte da população que não tinha condições para pagar o acesso naquele 

período (DE PAIVA BRITTO et al., 2012). Mais tarde, no decorrer dos anos 40, em 

decorrência da baixa qualidade dos serviços prestados pelas empresas estrangeiras, 

iniciou-se às autarquias e financiamentos sobre a comercialização dos serviços 

hídricos para o abastecimento de água e avanços em sistemas sanitários pelo Serviço 

Especial de Saúde Pública (SESP), que em 1991 através da fusão com a Fundação 

Serviços de Saúde Pública (FSESP) possibilitou a criação da Fundação Nacional de 

Saúde (FUNASA) (HELLER et al., 2018), responsável pelas ações ligadas 

diretamente ao saneamento e ao controle de doenças focadass em comunidades 

carentes, rurais e grupos específicos.  
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Entretanto, apenas em 1971, foi criado o Plano Nacional de Saneamento 

(PLANASA), com o objetivo de construir um sistema que abrangesse os serviços de 

saneamento, com abastecimento de água e esgotamento sanitário mediante 

diretrizes, medidas, implementação e infraestrutura em território nacional (HELLER, 

1998). Posteriormente, em 2007, após anos sem apoio de políticas públicas 

regulamentadas, mas com o início de estudos de suporte ao desenvolvimento e 

elaboração de uma política de saneamento financiada pelo Banco Mundial, houve 

então o sancionamento da Lei Federal nº 11.445, denominada Política Nacional do 

Saneamento Básico (PNSB), tendo como pilar à saúde pública, desenvolvimento 

regional e urbano, a proteção ao meio ambiente, à segurança e o combate à pobreza 

(BRASIL, 2007). 

Após os desdobramentos do PNSB, foi criado, em 2020, o novo Marco Legal 

do Saneamento Básico. Instituído pela Lei n° 14.026, este instrumento legal tem como 

premissa o aprimoramento das condições estruturais do saneamento básico e a 

destinação correta e responsável de resíduos sólidos. Dentre suas metas para 2033, 

e com possibilidade de ampliação até o ano de 2040, estão 99% de atendimento ao 

acesso à água potável e 90% de coleta e tratamento de esgoto em território nacional 

(BRASIL, 2020). Além disso, o Novo Marco Legal do Saneamento Básico instituiu a 

Agência Nacional de Águas (ANA) como órgão regulamentador, facilitando o 

gerenciamento e visando a universalização dos serviços de saneamento básico no 

Brasil (ANA, 2020).    

O saneamento básico tem papel fundamental no controle da disseminação e 

na transmissão de doenças (PRADO; MIAGOSTOVICH, 2014; MIAGOSTOVICH et 

al., 2020). Contudo, regiões mais pobres carecem de atenção uma vez que, o aumento 

da disseminação de doenças transmissíveis também tem relação direta com a 

desigualdade socioeconômica, em virtude da ausência de serviços básicos 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 o acesso aos serviços de saneamento, menores são as taxas 

de incidência de COVID-19 na população, mostrando também, que as regiões Norte 

e Nordeste do Brasil apresentaram maior incidência à COVID-19 devido ao baixo 

alcance dos serviços de saneamento, corroborando com os dados do SNIS quanto a 

cobertura de rede coletora de esgoto dessas regiões. 
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Segundo o Sistema Nacional de Informação sobre Saneamento (SNIS), no ano 

de 2020, o atendimento dos serviços de esgotamento foi de 55,0%, número que 

representou aumento de 0,9% em relação ao índice calculado no ano de 2019 

referente ao atendimento nacional de esgotamento. É válido salientar que tal índice 

diz respeito apenas à presença da rede coletora de esgoto, independentemente da 

existência de tratamento. Por outro lado, quanto ao índice de atendimento urbano de 

esgoto, verificou-se índice de 63,2%, cujo aumento foi de 1,3% em relação ao ano de 

2019 (BRASIL, 2022). Em relação ao tratamento do esgoto gerado, apenas cerca de 

50,8% recebiam tratamento, enquanto 79,8% do esgoto coletado também era tratado. 

No que tange às macrorregiões do país, 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 índices devem ser cuidadosamente interpretados, pois, as 

regiões Centro-Oeste, Sul, Norte, Sudeste e Nordeste, apresentavam 59,5%, 47,4%, 

13,1%, 80,5% e 30,3%, respectivamente, da população total atendida com rede 

pública de esgoto (BRASIL, 2022), inferindo-se que a baixa cobertura da rede de 

coleta nas regiões norte e nordeste pode não prover uma boa representatividade dos 

índices de coleta naquelas regiões.  

Mesmo sendo uma doença respiratória, muitos são os fatores que propiciam e 

aceleram a propagação do SARS-CoV-2 na população, as quais estão diretamente 

ligados aos cuidados básicos de saneamento, como: lavar as mãos frequentemente 

com sabão, cuidados especiais com resíduos sólidos, higienizar objetos e manter os 

ambientes limpos, dentre outras medidas individuais e coletivas. Assim, uma vez 

reportado na literatura a presença de carga viral de SARS-CoV-2 em águas 

residuárias (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 

preocupação em relação à possível rota de transmissão fecal-oral por contato direto 

com águas residuárias contaminadas.  

3.2. John Snow: da cólera à epidemiologia baseada em esgoto 

O trabalho de John Snow, no que tange ao descobrimento da cólera, evidencia 

o início das investigações e estudos para teoria e prática epidemiológica em meados 

do século XIX (1854) na Grã-Bretanha, na área da “Broad Street”, Golden Square, no 
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Soho, um bairro pobre de Londres. JohnSnow suspeitava que o agente da cólera era 

um agente minúsculo, tão pequeno que era impossível enxergar a olho nu, com 

capacidade de se reproduzir e provavelmente formado por uma célula (SNOW, 1855ª). 

Perante a isso, o então médico se concentrou em estabelecer as formas pelas 

quais a doença era transmitida de pessoa para pessoa. Naquele tempo, a teoria que 

predominava, era que a transmissão poderia ser feita por inalação da atmosfera 

devido à falta de saneamento onde eram lançadas de forma irregular o esgoto – 

miasmas, o que deixava mau cheiro pelos bairros de Londres. Porém, o cientista se 

debruçou na conceituação que a transmissão poderia ser apenas devido à água 

contaminada, sendo esta a hipótese mais plausível que circulava entre os médicos, 

devido a inspiração da Teoria dos Germes sobre a qual já abordava em sua 

monografia, datada de 1849 (SNOW, 1856). 

Snow investigou e rastreou cerca de, aproximadamente, 600 mortes ocorridas 

em um período de 10 dias na área da Broad Street e ruas adjacentes. Neste local, os 

moradores usavam a bomba da Broad Street como fonte de captação de água para 

consumo. Ele também observou que as pessoas que deixavam suas residências 

mediante a tantas mortes ocorridas no local não se infectaram, apenas aqueles que 

tinham o hábito de beber água daquela fonte eram acometidos pela tragédia. Após a 

retirada da alça da bomba d’água, houve uma diminuição nos casos e em seguida 

desapareceram por completo (SNOW, 1855ª), o que acabou transformando sua 

hipótese científica em teoria, revolucionando a epidemiologia.   

Este caso investigado por Snow contribuiu para consolidar que a teoria de que 

a cólera era transmitida pela contaminação pela água. Assim, Snow foi o pioneiro no 

estabelecimento da metodologia básica da saúde pública moderna para investigação 

de relação causal entre microrganismos e doenças, confirmando a Teoria dos 

Germes. Segundo tal teoria, por meio da análise geográfica espacial com uso de 

cartografias, permitiu-se verificar os casos acometidos em torno da fonte da epidemia, 

a bomba d’água usada pelos moradores. 

3.3. A utilização da epidemiologia baseada em águas residuárias  

Em uma linha histórica, o surto de cólera em Londres, em 1854, evidenciada 

pelo médico John Snow, trouxe elucidações que transformaram a ciência moderna, 

mostrando a ligação direta entre a epidemiologia e o esgoto, sendo, portanto, o 
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primeiro caso documentado cientificamente com informações epidemiológicas acerca 

de uma população (BARCELLOS et al., 2023). Os primeiros trabalhos de vigilância 

epidemiológica de águas residuárias foi descrita em 1993, com foco na detecção do 

vírus da poliomielite (YANO, 1993; MARQUES et al., 1993). A partir de então, tornou-

se recorrente o uso dessa ferramenta para investigações e vigilância 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 

vírus entéricos (BLINKOVA et al., 2009).  

Em 2009, o termo “Wasterwater-Based Epidemiology” (WBE), apareceu em 

decorrência das pesquisas voltadas a entender, principalmente, concentrações de 

medicamentos em esgotos associados ao uso da população (DAUGHTON, 2020), e 

de substâncias ilícitas em comunidades e sua dinâmica, com esforços concentrados 

principalmente em países europeus (VAN NUIJS et al., 2009; ZUCCATO et al., 2005; 

LAI et al., 2015), abrindo os horizontes da epidemiologia baseada em esgoto não 

apenas no campo da biologia, mas em campos multidisciplinares como a química 

(BARCELLOS et al., 2023). Em países em desenvolvimento onde a vigilância 

epidemiológica carece de informações, esta ferramenta se concretiza com uma 

estratégia eficiente e viável para compreender a circulação de doenças, visando a 

gestão da saúde pública (FONGARO et al., 2022). Porém, deve-se refletir quanto a 

regiões com baixo saneamento básico, tornando-se um impasse para uso de tal 

ferramenta, por exemplo, quando nestas localidades deficientes há inexistência de 

rede coletora de esgoto, sendo os lançamentos irregulares uma realidade e que 

podem apresentar diluição em virtude das águas pluviais, dificultando uma análise 

representativa dos dados populacionais, e até mesmo, representatividade do esgoto 

(BARCELLOS et al., 2023).   

No entanto, devido à crise humanitária ocasionada pelo SARS-CoV-2, houve 

maior visibilidade dessa abordagem em estudos comunitários e populacionais. A 

WBE, durante a pandemia de COVID-19, tornou-se uma abordagem fundamental para 

entender como a circulação do vírus SARS-CoV-2 e tendências de circulação viral em 

nível comunitário em tempo real, corroborando para informações complementares à 

vigilância clínica (MASACHESSI et al., 2022; FONGARO et al., 2022; MOUSAZADEH 

et al., 2021), o que facilitaria a identificação rápida de hotspots, uma vez que as 

estações de tratamento de esgoto sejam representativas por determinada 

comunidade ou região, produzindo mapas de padrões de aglomerados e regiões onde 
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ainda não se teve o excreção viral, alto número de infecções ativas não identificadas 

ou número de infecções estejam aumentando acima do limite pré-determinados, 

chegando a medidas de intervenção propícias para diminuição de casos emergentes, 

sendo um método barato e menos invasivo do que testes maciços de indivíduos 

(DAUGHTON, 2020ª; NABI; SIDDIQUE; KHAN, et al., 2020; THOMPSON et al., 2020; 

ISLAM et al., 2023). 

3.4. SARS-CoVs  

Atualmente, a classificação formal para definir os grupos de vírus se dá sobre 

a variedade de hospedeiros, ciclo de replicação, semelhanças nas estruturas e as 

propriedades das partículas virais e do genoma; por conter grandes divergências em 

sequência genômica, morfologia e em suas variedades de hospedeiros, fazem com 

que sejamos impedidos de identificá-los acima dos níveis de família, ou seja, 

reconstruindo sua história evolutiva (PETERSON, 2014; SIMMONDS, 2015).  

Ao se classificar vírus que contém RNA, é necessário considerar sua 

variabilidade genética intrínseca, o que em geral, resulta em dois ou variados vírus de 

características genômicas semelhantes, mas não idênticas, colocando em evidência 

a quantidade de diferenças genômicas que um grupo tem em relação ao novo vírus, 

ou seja, às novas cepas ou variantes, por análises genéticas e filogenéticas 

(GORBALENYA et al., 2020; SIMMONDS et al., 2017). A partir destas mutações, pode 

ser desenvolvida uma nova nomenclatura taxonômica sob supervisão do “International 

Committee on Taxonomy of Viruses” (ICTV) e da Organização Mundial de Saúde 

(OMS), esta última responsável por nomear doenças causadas por vírus emergentes, 

onde, geralmente, vincula-se a doença causada em específico a seres humanos ao 

novo vírus.  

O sequenciamento genótipo é o meio mais conhecido para identificar vírus 

específicos que circulam na natureza e que contém estrutura genômica capaz de 

replicar de forma autônoma dentro das células dos hospedeiros, além de disseminar 

outras células ou organismos em condições apropriadas, podendo ser prejudicial ou 

não a seu hospedeiro natural (AIEWSAKUN; SIMMONDS, 2018; GORBALENYA et 

al., 2020). Para identificar os vírus causadores de infecções em humanos existem 

métodos, padrões e procedimentos estabelecidos internacionalmente, e em casos de 
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surtos recém-emergidos são aplicados procedimentos apropriados e refinados de 

modo a identificá-los (KING et al., 2012).  

O termo “coronavírus” (CoVs), surgiu na década de 1960 com o aparecimento 

de vírions CoV (LAI; CAVANAGH, 1997; SU et al., 2016), partículas virais que se 

encontraram fora de uma célula hospedeira, quando observados sob microscopia 

eletrônica, na qual as projeções de picos da membrana do vírus aparentavam ter uma 

coroa, em latim, “corona” (LAI; CAVANAGH, 1997; FIELDS, 2007). Na atualidade, 

cerca de seis cepas de CoVs são conhecidas por infectar humanos, as quais incluem: 

HcoV-229E (229E), HcoV-OC43 (OC43), coronavírus da síndrome respiratória aguda 

grave (SARS-CoV), HcoV-NL63 (NL63), HcoV-HKU1 (HKU1) e coronavírus da 

síndrome respiratória do Oriente Médio (MERS-CoV) (VAN DER HOEK et al., 2004; 

KIN, 2015; WOO et al., 2005).  

Figura 1 – Visualização de coronavírus com uso de microscopia eletrônica. 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 Saúde Pública (PHIL) dos Centros de Controle e Prevenção 
de Doenças (CDC), números de identificação 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 são 

coronavírus humanos que circulam amplamente há tempos entre a população 

humana, sendo associados a casos de resfriados comuns (V’KOVSKI et al., 2021) 

cujos sintomas são mal-estar, dor de cabeça, secreção nasal, espirros e dor de 

garganta (TYRRELL; COHEN; SCHILARB, 1993). Quatro décadas após, houve o 

surgimento de outro agente etiológico causador de doenças respiratórias em 

humanos, o SARS-CoV, conhecido pelo surto de 2002 a 2003, que afetou cerca de 

https://phil/
https://phil/
https://phil/
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8.000 indivíduos com uma taxa de letalidade de, aproximadamente, 10% na província 

de Guangdong, na China (CHENG et al., 2007; DROSTEN et al.; CHAN-YEUNG; XU, 

2003). Sua origem está vinculada à caça selvagem de civetas (Paguma larvata), 

espécie nativa do sul e sudeste da Ásia, que por sua vez teriam adquirido o vírus de 

morcegos rinolofídeos (YANG et al., 2016). Já em 2012, na Arábia Saudita, um caso 

fatal de pneumonia em humano originou a descoberta da síndrome respiratória do 

Oriente Médio (MERS), decorrente da transmissão zoonótica intermediária entre 

camelos dromedários (ZAKI et al., 2012), no qual, mais de 2.000 casos foram 

relatados compreendendo uma taxa de casos fatais próxima a 35% (WHO, 2017). E 

por fim, o novo coronavírus, SARS-CoV-2, que será apresentado posteriormente. 

Os coronavírus são membros da subfamília Coronavirinae da família 

Coronaviridae e da ordem Nidovirales (ICTV). A família Coronaviridae são uma ampla 

família de vírus que contém RNA de fita simples de cadeia positiva, envelopados e 

que infectam vertebrados, causando doenças respiratórias 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 doenças 

neurológicas e hepáticas (LAI, 2001; WEISS; LEIBOWITZ, 2011), sendo o maior 

genoma conhecido para vírus de RNA (WEISS; NAVAS-MARTIN, 2005). Além disso, 

os vírus que contém RNA sofrem mutações mais rapidamente quando comparados a 

vírus de DNA, como também as características de nucleotídeos de fita simples 

(SANJUÁN; DOMINGO-CALAP, 2016). 

 Esta subfamília é classificada em quatro gêneros: Alphacoronavirus, 

Betacoronavirus, Gammacoronavirus e Deltacoronavirus – sendo esta divisão com 

base em suas relações filogenéticas e estruturas genômicas (CUI; LI; SHI, 2019). Os 

gamacoronavírus e deltacoronavírus infectam principalmente aves e alguns deles 

podendo infectar mamíferos (WOO et al., 2012). Os alfacoronavírus e 

betacoronavírus, em geral, causam doenças gastroentéricas em animais e 

respiratórias em humanos, como é o caso dos vírus altamente patológicos 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 hipótese de que a cadeia de 

transmissão desta subfamília partiu do morcego e alcançou o ser humano, assim, 

considerados a fonte evolutiva dos gêneros de alpha e betacoronavírus 

(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 gênero 

Rhinolophus, localizados em países europeus, sudeste asiático e na China, são 

variantes do SARS-CoV; enquanto os morcegos do gênero Hipposideros localizados 

na África estão menos relacionados à incidência do SARS-CoV, devendo ser 

classificados como uma nova espécie de coronavírus (TONG et al., 2009). Devido à 

alta densidade populacional, ampla distribuição geográfica, por serem hospedeiros 

naturais de CoVs e capazes de voar por longas distâncias, os morcegos se tornam 

vetores potenciais, sendo capazes de abrigar e espalhar com facilidade vários agentes 

infecciosos (TONG, et al., 2009). 

Em vista da grande diversidade genética dos SARS-CoVs em morcegos, a 

coexistência e a frequente recombinação dos coronavírus, há de se esperar que novas 

variantes surjam futuramente (NAGY; SIMON, 1997). Recentes estudos sobre 

evolução genética, patogênese e ligação ao receptor demonstram que o SARS-CoV 

se originou provavelmente por meio da recombinação sequencial de SARS-CoVs de 

morcego, sofrendo mutações rápidas na proteína S e ORF8 (CUI; LI; SHI, 2019). 

3.5. SARS-CoV-2: caracterização biológica  

Em dezembro de 2019, na cidade de Wuhan, província de Hubei na China, 

houve um aumento significativo de casos de pneumonia no qual o agente infeccioso 

não havia sido identificado., O surto começou em um mercado local de frutos do mar 

(WMHC, 2019) e posteriormente foi identificado o vírus CoV (SARS-CoV-2) (TAN et 

al., 2020; ZHOU et al., 2020), o que resultou em, aproximadamente, cerca de 6,9 

milhões de mortes pelo mundo até meados de 2023 (WHO, 2023), tornando uma 

pandemia global. Em análises filogenéticas pode-se revelar que o SARS-CoV-2 é um 

novo betacoronavírus pertencentes ao subgênero Sarbercovírus, distintos tanto do 

SARS-CoV quanto do MERS-CoV (LU et al., 2020; ZHU et al., 2020). O SARS-CoV-2 

é provavelmente derivado de um clado de vírus de origem de morcegos-ferradura, 

sendo os vírus mais próximos do SARS-CoV-2 encontrados em espécies Rhinolophus 

affinis (cepa RaTG13), Rhinolophus malayanus (cepa RmYN02) e Rhinolophus 

pusillus (cepa RpYN06) (ZHOU et al., 2020; ZHOU et al., 2021; ZHOU et al., 2020ª). 

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 proteínas não estruturais (NSPs) para processos 
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de replicação e montagem do vírus (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 

poliproteína pp1a (nsp1–11) ou pp1ab (nsp1–16), entre eles seis NSPs (NSP3, NSP9, 

NSP10, NSP12, NSP15 e NSP16), com características na replicação viral (NAQVI et 

al., 2020; MOHAMADIAN et al., 2021). Estão presentes também as proteínas não 

estruturais, orflab, ORF3a, ORF6, ORF7a, ORF10 e ORF8, sendo que cada proteína 

está diretamente ligada à transmissão do vírus e à sua patogenicidade (MASTERS, 

2006).  

Figura 2 – Genoma viral SARS-CoV-2, 5’-3’.

 

Fonte: Adaptado de ASSELAH et al. (2021). 

O vírus também possui proteínas estruturais, contendo, um nucleocapsídeo 

composto de RNA genômico e proteína de nucleocapsídeo (N) fosforilado. O 

nucleocapsídeo é circundado por bicamadas fosfolipídicas. Aderidos a esta bicamada, 

possui dois tipos diferentes de proteínas spike, glicoproteína spike (S) que existe em 

todos os CoVs, e a hemaglutinina-esterase (HE) presente em alguns betacoronavírus. 

A membrana viral contém a glicoproteína da membrana (M) e a glicoproteína do 

envelope (E), que estão localizadas entre as proteínas S no envelope viral 

(BENJAMIN et al., 2006; MOUSAVIZADEH; GHASEMI, 2021; WU et al., 2020) que 

dão a estrutura viral estabilidade e a participação da entrada e saída nas células 

hospedeiras, como mostra a figura 3.  
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Figura 3 – Genoma viral SARS-CoV-2, 5’-cap à 3’-UTR poli(A).

 

Fonte:  MOUSAVIZADEH; GHASEMI (2021). 

Os CoVs, bem como, o novo coronavírus, SARS-CoV-2, são capazes de 

adaptarem em novos ambientes por meio da mutação e recombinação com relativa 

facilidade, desta maneira, são capazes de alterar o tropismo dos tecidos de forma 

eficiente e a gama de hospedeiros para sua disseminação (GRAHAM; BARIC, 2010). 

Para a entrada nas células hospedeiras, o SARS-CoV-2 necessita exclusivamente da 

proteína spike S. Primeiro, ela se liga ao receptor da enzima conversora de 

angiotensina 2 (ACE2), região com alta afinidade contida na célula hospedeira pela 

subunidade S1, reconhecendo e assim ligando à superfície do receptor; em seguida, 

funde-se as membranas liberando genomas virais na célula hospedeira pela 

subunidade S2 (CAI 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 proteína S é capaz de reconhecer outros grupos geneticamente 

diversos com potenciais para tornarem-se hospedeiros intermediários, a exemplo, dos 

humanos e morcegos (ZHAI et al., 2020), aumentando as substituições, inserções ou 

deleções de nucleotídeos, mutações do genoma a favor do vírus o que contribui para 

a evolução do vírus. Contudo, as mutações ao longo do genoma do SARS-CoV-2 se 

acumulam preferencialmente na glicoproteína S (HADFIELD et al., 2018), sendo uma 

característica geral dos membros do gênero betacoronavírus.  

Outra estrutura crucial de bastante relevância situada no cerne viral ligada no 

RNA genômico é a proteína do nucleocapsídeo (N), sendo esta a proteína mais 

abundante em células infectadas produzida durante a infecção viral (LUO et al., 2021). 
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Além da sua função estrutural, várias outras funções são descritas por essa proteína, 

como: transcrição do mRNA viral e replicação, onde acontece o pareamento de bases 

de RNA com polaridades negativas sintetizados por sequências reguladoras de 

transcrição que precedem a cada gene (SOLA et al., 2005). Assim, a proteína N ajuda 

as moléculas de RNA a adotar uma conformação funcional (ZÚÑIGA et al., 2007); 

organização do citoesqueleto, indução de apoptose, ou seja, as células hospedeiras 

infectadas utilizam-se da morte celular para defesa antiviral. Dessa forma, podem 

reduzir a replicação viral removendo as células infectadas, importante no processo de 

invasão celular e processos patogenéticos nas células (PAN et al., 2023; REN et al., 

2022; ZHAO et al., 2006); além disso, ocorre a prevenção de possíveis detecções de 

padrões moleculares.  

A proteína N possuiu uma organização modular em regiões intrinsecamente 

desordenadas (IDRs) e regiões estruturais conversadas (MASTERS; STURMAN, 

1990). Os IDRs apresentam três regiões, N-arm, região central rica em vários 

dipeptídeos de arginina/serina (LKR) de ligação flexível e C-tail. Já as regiões 

conservadas apresentam duas regiões, domínio N-terminal (NTD) e domínio C-

terminal (CTD) (WANG et al., 2023; BAI et al., 2021), como exemplifica a figura 4 

abaixo. A função fundamental da proteína N é empacotar o RNA viral em um longo 

complexo ribonucleocapsídeo helicoidal (RNP) e também, promover a transcrição e 

replicação do RNA viral, promovendo uma deficiência a resposta imune da célula 

hospedeira (NAKAGAWA; LOKUGAMAGE; MAKINO, 2016; YOU et al., 2005). Foi 

descrito em trabalhos anteriores, e que conferem características conservadas de 

outros CoVs, que o domínio NTD é a região de ligação com o RNA viral, e o CTD 

também possui atividade de ligação ao RNA viral e domínio de dimerização, estas 

regiões são ricas em resíduos contendo cargas positivas, implicando a síntese de 

nucleocapsídeo (PENG; LEE; TARN, 2008; CHANG et al., 2014; PENG et al., 2020).  
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Figura 4 – Visão geral e estrutural da proteína N do SARS-CoV-2. 

 

Fonte: BAI et al. (2021). 

Portanto, além dos genes que codificam as proteínas estruturais, o vírus 

apresentam genes acessórios específicos para que possam se replicar, sendo elas, 

RNA polimerase dependente de RNA (RdRp), hemaglutinina-esterase (HE) e quadro 

de leitura aberta (ORF1a, ORF1b), onde é compreendido em cerca de dois terços de 

todo comprimento do genoma viral (MOHAMADIAN et al., 2021; RAI et al., 2021). 

Como relatado, a proteína N apresenta ampla abundância em células infectadas, 

fazendo com que ensaios baseados em reação em cadeia da polimerase com 

transcrição reversa em tempo real (RT-qPCR) fossem utilizados de maneira habitual 

para teste de diagnóstico rápido em pacientes infectados, desde o início de janeiro de 

2020 (TANG et al., 2020). A maioria dos kits disponíveis comercialmente contém as 

regiões ORF1ab e o gene N como alvo de deteção (DIP et al., 2023; WU et al., 2020). 

A princípio, o ensaio de RT-qPCR desenvolvido pela OMS foi direcionado ao 

gene E, e seguido ao gene RdRp para teste confirmatório (CORMAN et al., 2020). Em 

contrapartida, o Centro de Controle e Prevenção de Doenças (CDC) dos Estados 

Unidos da América (USA) desenvolveram um ensaio contendo o primer-sonda de 
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qPCR em duas regiões da proteína do nucleocapsídeo (N1, N2) (HOLSHUE et al., 

2020), possibilitando, assim, detectar uma região com alta especificidade, tendo a 

proteína N como ferramenta para diagnóstico eficiente para a detecção do SARS-

CoV-2, e maior sensibilidade comparada ao gene ORF1ab (BAI et al., 2021; 

MASACHESSI et al., 2022).  

O RNA viral obtido através de testes realizados com swabs nasofaríngeos ou 

outras amostras do trato respiratório é medido através do limiar do ciclo (Ct) 

(CORMAN et al., 2020). O Ct é o número de ciclos de replicação necessários para 

que 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, não há dúvida que existem diferenças nos limites de detecção de cada kit 

e genes alvo, gerando impacto diretamente na sensibilidade dos diagnósticos 

(BOGIEL; RZEPKA; DEPKA, 2021). Um valor de Ct abaixo de 40 é normalmente 

relatado pela ocorrência 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 o mais baixo, com genes alvos 

ORF1ab e N. O mesmo foi baseado nas recomendações 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 

repetições.  

Em outro estudo realizado pelos pesquisadores Holshue et al. (2020), utilizando 

swabs nasofaríngeos, os autores demostraram que após o aparecimento de sintomas 

leves no paciente, no dia 4 da doença 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 doença, 

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, após o início 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 presença viral nas fezes por quase 5 semanas após 

amostras respiratórias se tornarem negativas.  
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3.6. SARS-CoV-2: em águas residuárias  

O SARS-CoV-2 necessita como porta de entrada em hospedeiros, os 

receptores ACE2 (WALLS et al., 2020), proteínas de membrana do tipo I, associadas 

a doenças cardiovasculares e que estão expressas no pulmão, coração, 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 presença do RNA viral em fezes de indivíduos infectados sintomáticos e 

assintomáticos, mesmo após o desaparecimento dos sintomas respiratórios 

(KITAJIMA et al., 2020; GWENZI, 2021; CERRADA-ROMERO et al. 2022; GRUBE et 

al., 2023).  

Uma vez reportado a detecção de RNA viral em amostras de fezes em vários 

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 investigação do potencial infectológico e a persistência do vírus em 

material fecal em águas residuárias. Este monitoramento se faz importante pois o vírus 

pode eventualmente, apontar como uma possível rota de transmissão, à depender 

das condições da água residuária, e se espalhar via aerossóis ou gotículas de água, 

levando a contaminação 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 vírus pode sobreviver por mais tempo nas fezes 

quando comparado a amostras respiratórias (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 província de Guilan, norte do Irã. A 

duração mediana da persistência do RNA na nasofaringe foi de 8 dias (IC 95% 6,91-

9,09) a partir da entrada no hospital, e a persistência máxima viral foi de 25 dias. A 

duração mediana da persistência em amostras de fezes foi de 13 dias (IC 95% 6,96-

19,4) e a duração máxima 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 persistência em fezes quando comparada a amostra de nasofaringe. 

Nesse trabalho, os pesquisadores deixam explícito a necessidade de mais estudos 
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para determinar se os casos positivos utilizando PCR se associam a fragmentos de 

ácidos nucleicos infecciosos ou não infecciosos (JOUKAR et al. 2021).  

Em outro estudo, Van Doorn et al. (2020) concluíram que depois dos testes 

respiratórios se tornarem negativos, as amostras gastrointestinais permaneceram 

positivas em um máximo de 33 dias. CEVIK et al. (2021), estimaram a excreção média 

contendo SARS-CoV-2 em fezes por 17,2 dias (IC 95% 14,4-20,1). Esta prevalência 

do vírus gera condições para que o contágio direto se torne a principal rota de 

transmissão para água e águas residuárias, a depender das condições ambientais 

nas quais o vírus estão inseridos.  

 Porém, uma vez que o SARS-CoV-2 foi confirmado em águas residuárias entre 

12 a 16 dias antes dos primeiros casos serem anunciados em alguns municípios da 

Espanha (RANDAZZO et al., 2020), 6 dias antes do primeiro caso ser relatado em 

Amersfoort, Holanda (MEDEMA et al., 2020). Na Itália, a detecção do vírus foi descrita 

pela primeira vez (LA ROSA et al., 2020). Orange Country, na Carolina do Norte, foi 

relatado a presença do RNA entre 4 a 7 dias antes dos casos serem relatados 

(GRUBE et al., 2023), o que é 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 populações, o que se torna importante para alertar as 

comunidades sobre novas infecções não só a respeito do SARS-CoV-2, bem como 

de outros patógenos que podem ser detectados em águas residuárias (AHMED et al., 

2020; DAUGHTON et al., 2020; MOUSAZADEH et al., 2021; MASACHESSI et al., 

2022).  

Vários fatores podem afetar a sobrevivência do coronavírus em meio aquoso, 

o que inclui a temperatura da água, concentração de matéria orgânica, sólidos em 

suspensão, pH e a concentração de desinfetantes utilizados em tratamento terciário 

(NANNOU et al., 2020; WEIDHAAS et al. 2021; CEVIK et al. 2021). Segundo Bivins et 

al. (2020), a temperatura é um fator determinante que influencia diretamente à 

sobrevivência do vírus, o que tende a um tempo necessário de inativação de 90% (T90) 

de SARS-CoV-2 em altas temperaturas (> 20°C) de 1,5 dias em águas residuárias. 

Pesquisadores constataram também que o vírus viável sobreviveria a 1,5 dias em 

águas residuárias brutas quando submetidas a filtração por membranas de poro de 

0,22 µm (DE OLIVEIRA et al., 2021), em contrapartida, o T90 do SARS-CoV-2 

infeccioso a 4°C aumentou em 5,5 dias. Sherchan et al. (2023) relataram ainda que o 

T90 no esgoto bruto filtrado por membrana de 0,2 µm foi de 10,8 horas em temperatura 
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ambiente de 20°C, reduzindo a viabilidade e possibilidade de transmissão do SARS-

CoV-2 por via fecal-oral. Weidhaas et al. (2021), afirmam que o RNA não é detectável 

após 6 horas a 35°C, e detectável quando submetido a incubação de 4 a 10°C, se 

tornando bastante instáveis em águas residuárias.  

Em relação à presença de matéria orgânica e sólidos suspensos na água, estes 

elementos favorecem que os vírus se adsorvam aos colóides e não sejam removidos 

nas etapas de tratamento, porém, ao mesmo tempo, podem facilitar a remoção dos 

vírus em virtude de deposição/decantação. Em estudo de caso com SARS-CoV, foram 

coletadas amostras de efluente primário logo após a decantação e amostras de 

efluente secundário do sistema de lodos ativados antes da cloração (GUNDY; 

GERBA; PEPPER, 2009). Foi constatado que a sobrevivência dos coronavírus foram 

apenas um pouco mais longas em amostras primárias do que às secundárias; isso 

devido ao nível mais alto de sólidos suspensos, oferecendo proteção contra a 

inativação. Assim, o SARS-CoV-2, tende a se adsorver a sólidos devido a interações 

eletrostáticas, influenciadas pela carga de superfície do vírus e interações hidrofóbicas 

influenciadas pelas proteínas hidrofóbicas do capsídeo viral (ESPINOSA et al., 2022; 

CÂMARA et al., 2023).  

Juntamente com a presença de material orgânico e inorgânico, e dependentes 

do pH, os colóides podem formar diferentes cargas de superfície, chegando a produzir 

alterações nas proteínas estruturais do SARS-CoV-2 devido às alterações ao ponto 

isoelétrico (IEP) (SCHELLER et al., 2020). No IEP ocorre solubilidade e repulsão 

elétricas mais baixas, favorecendo a agregação e a precipitação. A este efeito, 

podemos compreender a existência de partículas de argila presentes no meio aquoso, 

fazendo com que as propriedades adsortivas permitam a adesão do material genético 

aos colóides pela característica hidrofóbica do vírus envelopado, o que diminui a 

solubilidade do vírus na água (GUNDY; GERBA; PEPPER, 2009); assim, inibindo e 

reduzindo o SARS-CoV-2 em meios aquosos (ABDULJAUWAD; HABIB; AHMED, 

2020). Características húmicas aos sólidos podem ajudar e influenciar a capacidade 

adsortiva, produtos químicos dissolvidos e até mesmo a decomposição viral devido a 

oxidação e atividade metabólica das bactérias e enzimas bacterianas (PETALA et al., 

2021). Portanto, as atividades microbianas, areias e outros substâncias podem 

fornecer superfícies de ligação para os vírus, e ao mesmo tempo sofrer degradação 

por diferentes microrganismos. Por outro lado, partículas suspensas como material 

coloidal, blocos químicos ou biológicos podem servir como reservatórios para diversos 
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vírus, protegendo-os de agentes oxidantes ou degradantes que estão presentes nas 

águas residuárias (PARRA-ARROYO et al., 2022). Peccia et al. (2020), Kocamemi et 

al. (2020), relatam a detecção do SARS-CoV-2 em lodo ativado em estações de 

tratamento. Pecson et al. (2021), mostraram, em sua pesquisa, que a remoção de 

sólidos reduziu as concentrações médias do SARS-CoV-2 em 15%. Além, Jørgensen 

et al. (2020), indicam a presença de RNA em fase sólida em cerca de 50% dos dados 

amostrais analisados.  

Chin et al. (2020) investigaram a estabilidade do SARS-CoV-2 em relação ao 

pH do meio e concluíram que o vírus era extremamente estável em uma ampla faixa 

de pH de 3,0 a 10, à temperatura ambiente. Varbanov et al. (2021) investigaram o 

efeito de pH na faixa de 9 a 12 na inativação do SARS-CoV-2 infeccioso em águas 

residuárias por 10 minutos em temperatura ambiente e observaram que houve uma 

ligeira diminuição (<1 log10 unidades) em pH 9 ou 10, enquanto que em pH 11 houve 

uma redução de aproximadamente 5,5 log10 unidades. Este resultado considerável na 

redução do vírus em pH > 11 fornece benefícios acerca do tratamento do lodo das 

ETE’s associado ao tratamento de patógenos, uma vez que se necessita aplicar cal 

no lodo para elevar o pH, a fim de estabilizá-lo para uso na agricultura.  

Com relação a detecção do SARS-CoV-2 em águas residuárias brutas, 

Tangwangvivat et al. (2023), relataram a presença do material genético em 19 de 36 

amostras todas para a detecção 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 condomínio com 2.000 quartos, foram 24,05-26,33 (média 25,06). Amostras de 

águas residuárias 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 validação da detecção, e valores 

acima foram considerados negativos.  

Islam et al. (2023), estudaram uma casa com pacientes com COVID-19 

direcionada para monitorar a prevalência do vírus em amostras de águas residuárias 

visando o gene N e ORF1ab durante um mês. Os autores relataram que, quando o 

número de pacientes com a infecção era menor, o valor mais alto de Ct foi de 39,4. 

Por outro lado, quando observado as maiores pessoas com infecção o menor valor de 

Ct foi de 25,2. Em outro estudo, conduzido pelos pesquisadores, D'Aoust et al. (2023), 

https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0013935120311622#bib19
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0013935120311622#bib19
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S0013935120311622#bib19
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relatam que a detecção de maior frequência foi no gene N com 92,7% em lodo primário 

e 79,2% em sólidos afluentes após o desarenador de águas residuárias no Canadá.  

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

Os excrementos gerados pela atividade fisiológica humana podem ou não 

chegar às estações de tratamento de águas residuárias (ETAR ou ETE) para 

receberem o devido tratamento. Em países subdesenvolvidos e/ou em 

desenvolvimento, por exemplo, a falta de infraestrutura e a realidade econômica se 

tornam impasses para que tais materiais recebam disposições ambientalmente 

adequadas, ocasionando preocupações quanto à possibilidade de transmissão fecal-

oral na população pela reutilização de águas residuárias em diferentes atividades 

humanas (PANDEY et al., 2021; GWENZI, 2021). Estudos futuros são essenciais para 

gerar evidências devido ao risco de disseminação e transmissão do SARS-CoV-2 em 

águas residuárias (AMIN et al., 2023; BHATTACHARYA et al., 2021), que, no entanto, 

nenhum estudo afirma conclusivamente a transmissão fecal-oral de SARS-CoV-2 por 

meio de águas residuárias não 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 águas residuárias em duas ETEs, durante janeiro a abril de 2020, de modo que os 

pontos de coleta foram afluente não tratado, tratamento secundário (ambas utilizavam 

lodo ativado convencional) e efluente final pós desinfecção com cloro. Os resultados 

mostraram que em cerca de 13% das águas brutas (não tratadas) foram detectados 

RNA de SARS-CoV-2, já as amostras de efluentes do tratamento secundário e 

efluentes com o uso de desinfetante negativaram para o RNA do SARS-CoV-2. 

Espinosa et al. (2022), observaram remoção de 70% do RNA do vírus 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 são sistemas com elevado potencial contra patógenos, devido 

ao alto valor do tempo de detenção hidráulica (TDH), radiação solar, atividade 

microbiana e pH elevado (ROLLEMBERG; DE BARROS; DE LIMA, 2020). Tais 

resultados sugerem, portanto, que o vírus foi removido pelo processo de tratamento, 
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enaltecendo a importância destes sistemas no combate à via de transmissão 

secundária de patógenos infecciosos. 

Embora existam estudos confirmando a presença de RNA viral em águas 

residuárias, isso não implica que tal vírus esteja ativo de modo que cause uma 

infecção. Assim, de acordo com testes de infecciosidade realizados por Rimoldi et al. 

(2020), os autores confirmaram que a patogenicidade do SARS-CoV-2 em águas 

residuárias é desprezível devido à ausência do efeito citopático (ECP), ou seja, 

alterações estruturais causadas pelo vírus em células, quando submetidos às células 

de cultura, reforçando os efeitos da etapa de pós tratamento dos efluentes como um 

método de inativação do vírus. 

Estudo realizado por Zhang et al. (2020), ilustra que uma dosagem de 6700 

g/m3 de hipoclorito de sódio durante uma hora e meia resultou na eliminação completa 

do RNA do SARS-CoV-2 em efluentes de fossas sépticas hospitalares. Arora et al. 

(2021) argumentam que o efeito da cloração influencia a concentração do RNA do 

SARS-CoV-2 se a demanda de cloro for atendida. 

Alguns pesquisadores relataram a presença do RNA do SARS-CoV-2 em 

águas residuárias não tratadas. Apesar disso, o RNA não foi detectado em amostras 

de efluentes após tratamento terciário com uso de NaClO e a combinação de NaClO 

e UV (RANDAZZO et al., 2020). Sugere-se, portanto, que o uso de desinfetantes 

convencionais em processos de tratamento de água é suficiente para inativar o vírus, 

assegurando água de qualidade aos consumidores sem riscos à saúde.  

Como o SARS-CoV-2 é um vírus envelopado por uma frágil membrana lipídica 

e derivado da mesma família dos vírus MERS-CoV e SARS-CoV, suas propriedades 

bioquímicas e físicas apresentam características semelhantes, gerando exemplos 

similares para efeito de comparação a estudos com uso de desinfetante como modo 

de inativação. Dentre os métodos de inativação desenvolvidos para o SARS-CoV-2 e 

seus substitutos estão: ozonização, cloração, luz ultravioleta, adsorção e métodos 

avançados de oxidação. (ZAHMATKES; AMESHO; SILLANPÄÄ, 2022; MAJUMDER, 

et al., 2021) 

4. MATERIAIS E MÉTODOS 

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

da Estação 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 universitário, e da ETE - 

Ribeirão Vermelho, gerenciada pela Companhia de Saneamento de Minas Gerais 

(COPASA), e que realiza o tratamento de esgoto de parte do município de Lavras - 

MG. Além desses pontos, o estudo contou com outros três pontos amostrais situados 

no município, sendo eles: centro, colégio e uma casa de repouso.  

Em cada ponto amostral, uma alíquota 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. Não foi possível a realização de algumas coletas em função de questões 

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 reutilizável de 500 mL até serem encaminhadas para o 

Laboratório de Águas Residuárias e Reuso de Água do Departamento de Engenharia 

Ambiental (DAM) da UFLA para análises dos parâmetros físicos, químicos e 

biológicos; e para o Laboratório de Microbiologia Aplicada ao Saneamento, onde 

foram mantidas em freezer a -20 °C até a etapa de concentração viral.  

Assim que as amostras chegavam ao laboratório, realizava-se, primeiramente, 

a aferição do potencial hidrogeniônico (pH) através do medidor multiparâmetro 

HANNA modelo HI98196. Para a caracterização dos parâmetros físicos e químicos, 

foram feitas análises de sólidos em suspensão totais (SST) pelo método gravimétrico 

e demanda química de oxigênio (DQO) pelo método de refluxo fechado colorimétrico 

(APHA, 2012). Durante esta etapa de análise química e física das amostras, foram 

utilizados apenas 250 mL de cada amostra, sendo que as alíquotas foram definidas 

de acordo com os métodos. As escolhas das variáveis se justificam pelo fato de o pH 

interferir na viabilidade de microrganismos, e SST e DQO por servirem de proteção e 

abrigo para diversos patógenos e sua prevalência (NANNOU et al., 2020; WEIDHAAS 

et al. 2021; CEVIK et al. 2021; PETALA et al., 2021; ESPINOSA et al., 2022; CÂMARA 

et al., 2023). 

Anteriormente à extração do material genético do SARS-CoV-2, procedeu-se à 

etapa de concentração da amostra pelo método de filtração em membrana 

eletronegativa. Posteriormente, realizou-se a extração do RNA viral utilizando-se o kit 

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

a referida instituição. 

O RNA do vírus foi detectado por transcrição reversa seguido de reação em 

cadeia da polimerase (do inglês, “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 Laboratório de Diagnóstico Molecular 

(LABMOL) da UFLA onde o RT-PCR foi realizado. Utilizou-se um volume final de 25 

µL de reação, utilizando-se 5 µL do material genético (“template”) para a detecção das 

regiões N do genoma de Sars-CoV-2, bem como para a detecção do gene E 

(subgênero Sarbecovírus, no qual incluem-se os SARS-Cov e SARS-Cov-2). As 

reações foram realizadas seguindo as instruções do fabricante. 

O número de novos casos confirmados de COVID-19 foi obtido diretamente dos 

boletins epidemiológicos emitidos pela Prefeitura de Lavras (2021). A esses novos 

casos, correspondem os testes positivos realizados em laboratórios públicos e 

privados do município. 

A estatística descritiva dos dados foi obtida mediante aplicação destes a 

linguagem de programação, R version 4.2.2, através do qual também foram 

elaborados os recursos gráficos (gráficos de dispersão e box plots) para apresentação 

dos dados. 

5. RESULTADOS E DISCUSSÃO  

Os dados obtidos no período 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 caracterização dos afluentes estão apresentados 

graficamente com os seguintes parâmetros: pH, SST e DQO, com o objetivo de 

interpretar os resultados moleculares de detecção do SARS-CoV-2.  

Por meio de estatística descritiva os resultados estão apresentados na forma 

de média, mediana, máximo, mínimo, desvio padrão e coeficiente de variação (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- Ribeirão 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, o que pode ser 

causado com substâncias dissolvidas que neutralizam ácidos.  

Porém, o ponto Casa de repouso apresentou pH acima da faixa de 

representatividade de 80% dos dados, com características mais básicas para tal 

efluente, que, segundo a literatura, é relatada a diminuição da carga viral e podendo 

ser inativado. E, ao contrário, o ponto amostral ETE- UFLA apresentou um outlier com 

característica de pH mais ácido, o que pode ajudar na estabilidade do vírus.  

Em geral, apenas a amostra da Casa de repouso pode apresentar uma ligeira 

instabilidade e inativação da carga viral. O pH só tem interferência para a 

sobrevivência do vírus no esgoto quando for básico, o que pode levar a diminuição da 

carga viral e de sua estabilidade (VARBANOV et al. 2021). Porém, a faixa de 5 a 7,4 

é uma faixa estável para os coronavírus (CASANOVA et al., 2009). E os demais 

pontos, com pH estável para detecção do vírus.  

Figura 5 – Box plot das concentrações de pH para cada ponto. 

 

Fonte: Do autor (2023). 

Para a variável SST (Figura 6), os pontos Casa de Repouso e Colégio 

apresentam menores teores, variando de 17 a 80 mg/L com uma discrepância próxima 

a mediana do ponto amostral Centro. A ETE – Ribeirão Vermelho e ETE – UFLA, 
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apresentam valores próximos de concentração, variando de 53 a 220 mg/L. O ponto 

centro apresenta maiores valores de concentração de sólidos suspensos, de 211 a 

503 mg/L, o que pode ajudar na adsorção do material genético (ESPINOSA et al., 

2022; CÂMARA et al., 2023). Visto que as ETEs – Ribeirão Vermelho e UFLA podem, 

também, apresentar característica propicia. Com base nos valores apresentados por 

Jordão e Pessôa (2017), os pontos Colégio, Casa de repouso e as duas ETEs 

apresentam faixas típicas de esgoto fraco, sendo apenas o ponto Centro caracterizado 

como esgoto forte, uma vez que representa uma região mais densa e maior número 

de comércios, o que pode acarretar no despejo de gordura e resíduos de cozinha que, 

à princípio, não deveriam ser lançados na rede de esgoto.  

Figura 6 – Box plot das concentrações de SST para cada ponto amostrado. 

 

Fonte: Do autor (2023). 

A DQO se apresenta como um dos principais parâmetros para que se possa 

caracterizar os esgotos domésticos, por fornecer dados ao que se refere à 

concentração de matéria orgânica total, biodegradável e não biodegradável (VON 

SPERLING, 2017). Embora os esgotos domésticos possuam características típicas, 

elas podem variar em diferentes locais, devido às condições socioeconômicas da 

população e hábitos alimentares. 
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De acordo com Jordão e Pessôa (2011), no Quadro 1, apenas o ponto Centro 

se caracteriza como um esgoto forte, como mostra a figura 7, com alto teor de matéria 

orgânica em sua composição, seja ela biodegradável ou não. Assim, mesmo para os 

outros pontos, a concentração de matéria orgânica é favorável para que o vírus se 

encontre aderido às partículas.  

 

Figura 7 – Box plot das concentrações de DQO para cada ponto amostrado. 

 

Fonte: Do autor (2023). 

A Estação de Tratamento de Esgoto Ribeirão Vermelho (ETE – Ribeirão 

Vermelho, está localizada na rodovia Zito de Abreu, conhecida como Estrada do 

Madeira, no entorno do município de Lavras. De acordo com dados do Relatório de 

Esgotamento Sanitário Municipal do SNIS (SNIS, 2022), a referida ETE trata o esgoto 

de 59.694 habitantes com eficiência de DBO 75,94%. Há perspectivas para ampliação 

da mesma com horizonte até o ano de 2035, com previsão de eficiência de DBO de 

93%, e com população estimada de atendimento de 73.269 habitantes. Por não ser 

uma região de hotspot, ou seja, locais onde não se tem o contato entre um grande 

número de pessoas por muito tempo, como, casa de repouso, hospitais e restaurantes 

(BOUFFANAIS; LIM, 2020; STEHLÉ et al., 2011), e por apenas ser compreendida 

como uma região domiciliar, se infere a negar conceitualização de hotspot.  
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Quadro 1 - Características típicas de variáveis de esgotos sanitários brutos. 

Variável Unidade Faixa (1) 
Faixa (2) 

Faixa (3) Esgoto 
fraco 

Esgoto 
médio 

Esgoto 
forte 

Sólidos Totais  mg L-1 700-
1350 

370 730 1160 200-
1200 

Sólidos Suspensos 
Totais 

mg L-1 200-450 120 230 360 100-500 

Sólidos Dissolvidos 
Totais 

mg L-1 500-900 250 500 800 100-850 

Sólidos Fixos Totais mg L-1 340-650 175 355 580 80-300 

Sólidos Voláteis Totais mg L-1 365-700 195 375 580 100-700 

Sedimentáveis mL L-1 10-20 5 10 20 5-20 

DBO mg L-1 250-400 100 200 400 20-400 

DQO mg L-1 450-800 200 400 800 170-
1000 

Nitrogênio Total mg L-1 35-60 20 40 85 20-90 

Nitrogênio Orgânico mg L-1 15-25 10 20 35  

Nitrogênio Amoniacal mg L-1 20-35 10 20 50 10-50 

Nitrito mg L-1 0 0 0 0,05  

Nitrato mg L-1 0-1 0 0,05 0,1  

Fósforo Total mg L-1 4-15 5 10 20 4-12 

Fósforo Orgânico mg L-1 1,0-6,0 2 4 7  

Fósforo Inorgânico mg L-1 3,0-9,90 3 6 13  

pH - 6,7-8,0 6,5-7,5 6,5-7,5 6,5-7,5 6,8-7,2 

Condutividade elétrica dS m-1     0,48-
3,60 

Fonte: Von Sperling (1) (2017), Jordão e Pessôa (2) (2011) e Matos e Matos (3) (2017). 

De acordo com o Quadro 1 acima, pode-se comparar as variáveis físicas e 

químicas de efluentes domésticos que chegam a ETE Ribeirão Vermelho, analisadas 

pela tabela 1 abaixo. A distribuição da matéria orgânica bem como os sólidos no 

esgoto, afeta diretamente as características que envolvem os processos que 

compõem o sistema de tratamento, bem como, taxas de sedimentação, adsorção e 

reação bioquímicas (JORDÃO; PESSÔA, 2011). Visto que as variáveis se enquadram 

em valores típicos e os dados apresentaram cv baixos, infere-se que há 

homogeneidade nos dados amostrais.  
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Tabela 1 - Estatística descritiva das variáveis analisadas. ETE - Ribeirão Vermelho. 

 MÉDIA MEDIANA MÁXIMO MÍNIMO DESVIO 
PADRÃO 

CV (%) 

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). 

É evidente que se tenha circulação 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 presença 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 quartil e acima do terceiro quartil para as 

variáveis 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 

variáveis SST e DQO de detecção. A maior detecção viral ocorreu na semana 2, o 

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 detecção do 

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

  

Tabela 1.1 - Detecção do gene N nas semanas de amostra. ETE - Ribeirão 
Vermelho. 

 Gene N (Cye5)  

Semana 1 34,27 

Semana 2 24,29 

Semana 4 30,46 

Semana 5 35,15 

Fonte: Do autor (2023). 
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Figura 8 – Valores referentes a variável DQO e SST da ETE - Ribeirão Vermelho a 
cada semana de análise.  

 

 
Fonte: Do autor (2023). 

 Através da figura 9 abaixo, é possível visualizar graficamente que apenas na 

primeira semana de análises houve uma redução ao pH da ETE – UFLA, o que 

manteve linear as seguintes semanas. A isto, pode-se deduzir a utilização de 

reagentes ácidos utilizados aos laboratórios, a lembrar que a esse período amostral 

apenas estudantes e servidores tinham acesso a instituição, principalmente em 

caráter de produção de pesquisas científicas. Outra justificativa da baixa poderia ser 

por efeitos analíticos ou calibração de equipamentos. Já a ETE – Ribeirão Vermelho, 

manteve-se contínua em todo período.  
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Figura 9 – Valores referentes a variável pH das Estações de Tratamento de 
Esgoto UFLA e Ribeirão Vermelho a cada semana. 

 
Fonte: Do autor (2023). 

 De acordo com a Figura 10, também houve uma diminuição nas concentrações 

de sólidos suspensos para a semana 1 e 3 na ETE – Ribeirão Vermelho, e aumento 

a estas semanas na ETE – UFLA. O que pode ser justificado pela diminuição de 

matéria orgânica e aumento das duas semanas como mostra a figura 11, o que seria 

condizente com a relação SST e DQO. 

Figura 10 – Valores referentes a variável SST das Estações de Tratamento de 
Esgoto UFLA e Ribeirão Vermelho a cada semana. 

 

 
Fonte: Do autor (2023). 
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Quanto a variável DQO, houve uma ligeira aproximação na semana 3 para as 

duas estações (Figura 11), e grande discrepância para as outras semanas. Para essa 

explicação, podemos citar a população atendida pela ETE – Ribeirão Vermelho, que 

contempla aproximadamente 60.000 habitantes, aumentando significativamente o 

teor de matéria orgânica biodegradável ou não biodegradáveis lançados à rede. A 

lembrar, a ETE – UFLA estava operando em níveis baixos devido às restrições de 

acesso aos estudantes impostas pela pandemia de COVID.  

Figura 11 – Valores referentes a variável DQO das Estações de Tratamento de 
Esgoto UFLA e Ribeirão Vermelho a cada semana. 

 

 
Fonte: Do autor (2023). 

 Para o ponto amostral Casa de repouso, podemos identificar o pH como sendo 

o mais alto comparado a todos os pontos amostrais, chegando a um máximo de 8,70 

como mostra a Tabela 2. 

Tabela 2 - Estatística descritiva das variáveis analisadas. Casa de repouso. 

 MÉDIA MEDIANA MÁXIMO MÍNIMO DESVIO 
PADRÃO 

CV (%) 

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 detecção na Casa de repouso houveram duas repetições, pelo fato de 

ter detectado material genético na semana 2a e por ser uma casa de repouso para 

idosos, trazendo preocupações quanto à saúde dos residentes. Apenas na semana 2, 

a variável pH esteve acima do terceiro quartil, já as variáveis SST e DQO estiveram 

compreendidas dentro do intervalo Q1-Q3. Inferindo que o potencial hidrogeniônico 

influenciou significativamente na detecção do gene. Semelhante ao relatado por Islam 

et al. (2023), a excreção viral coletado na rede de esgoto atingiu o pico quando houve 

o maior número do ciclo e seguido de menor número do ciclo para detecção, que 

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

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

 Gene N (Cye5) 

Semana 2a 33,22 

Semana 2 24,44 

Fonte: Do autor (2023). 

Mediante análise da Tabela 3 e da Figura 7 (box plot), é evidente o aumento 

da variável DQO na região Central em relação aos outros pontos, com máximo de 

1.391 mgO2/L. Tal fato pode ser caracterizado pela destinação incorreta de resíduos 

de cozinhas por ser uma região, em geral, com intenso fluxo comercial e varejista, de 

tal modo que características não biodegradáveis possam ser vinculadas a este esgoto.  

Tabela 3 - Estatística descritiva das variáveis analisadas. Centro. 

 MÉDIA MEDIANA MÁXIMO MÍNIMO DESVIO 
PADRÃO 

CV (%) 

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 detecção 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 número 

de casos no município. Juntamente a este fator externo, as variáveis pH e SST 

contribuíram para a detecção do gene, uma vez que, na semana 3, foram 

apresentados menor potencial hidrogeniônico e maior partículas suspensas no 

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

 Gene N (Cye5) 

Semana 3 35,94 

Fonte: Do autor (2023). 

Escolas e creches parecem fornecer um ambiente ideal para a transmissão do 

coronavírus porque grandes grupos se reúnem em ambientes fechados por longos 

períodos de tempo, assim, uma vez que as crianças são susceptíveis, elas podem 

transmitir o SARS-CoV-2 da escola para a comunidade (BOUFFANAIS; LIM, 2020; 

LACHASSINNE et al., 2021). Na Tabela 4 é apresentada a estatística descritiva do 

ponto amostral Colégio para as variáveis analisadas. 

Tabela 4 - Estatística descritiva das variáveis analisadas. Colégio. 

 MÉDIA MEDIANA MÁXIMO MÍNIMO DESVIO 
PADRÃO 

CV (%) 

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). 

Crianças apresentam formas mais leves ou assintomáticas à doença 

(GÖTZINGER et al., 2020). Mesmo sabendo da possível transmissão, apenas na 

semana 3 houve a detecção do material genético do SARS-CoV-2 na rede de esgoto 

do colégio. Para a escola, a detecção 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, está 

compreendido entre o primeiro quartil e a mediana; em ambas variáveis, a detecção 

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

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

 Gene N (Cye5) 

Semana 3 35,88 

Fonte: Do autor (2023). 

 De acordo com Nugawela et al. (2022), em uma análise 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 parâmetros de análise de águas residuárias de escolas 

inglesas são ligeiramente mais baixos quando houve a detecção do gene quando 

comparado aos valores sem a presença do gene. A efeito de comparação, no presente 

estudo, apenas a variável DQO houve detecção 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 não houve detecção, bem como, para as semanas 1, 2 e 5 para SST, e semana 5 

para DQO.  

Diversos autores citam a presença de matéria orgânica como um fato 

determinante para a presença do SARS-CoV-2 (PECSON et al., 2021; PECCIA et al., 

2020; KOCAMEMI et al., 2020; JØRGENSEN et al., 2020), porém, mesmo contendo 

altos valores nas semanas 1, 2 e 6, não houve a detecção do SARS-CoV-2. A isto, 

pode-se inferir que as variáveis físicas e químicas não foram fator limitante para a 

detecção. Assim, o fator externo, número de novos casos, relatado pelo Boletim 

Epidemiológico do município de Lavras no dia 18 de maio, a uma semana anterior das 

análises físicas, químicas e moleculares, notificou 64 novos casos para a semana de 

análise ao dia 25 de maio, houveram 91 novos casos, e à duas semanas posterior da 

detecção do SARS-CoV-2 no dia 09 de maio, a prefeitura municipal notificou 88 novos 

casos. Sendo assim, o maior número de registro de novos casos na semana 3, 

hipoteticamente, foi um fator que pode ter influenciado na detecção do gene viral.     

Observa-se, que no período monitorado, o esgoto ETE – UFLA, apresenta 

características de esgoto fraco, como mostra o quadro 1. Pondera-se que as 

características sofrem grandes alterações 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 período de férias; e 7,6 ± 0,43, 137,7 ± 

77,71 e 674,51 ± 332,61, em período de aula, para as variáveis pH, SST e DQO, 

respectivamente. Assim, as características podem variar de fraco a forte, com 

consequência da variabilidade, podendo então, haver baixa biodegradabilidade, o que 

influencia diretamente no processo de tratamento, fazendo com que exista baixo 

potencial microbiológico para degradar a matéria orgânica presente no esgoto.  
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Tabela 5 - Estatística descritiva das variáveis analisadas. ETE - UFLA 

 MÉDIA MEDIANA MÁXIMO MÍNIMO DESVIO 

PADRÃO 

CV (%) 

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 detecção do SARS-CoV-2 também foi influenciada 

pela DQO e pelo fator externo de novos casos no município. Na Figura 12 é possível 

visualizar a oscilação da matéria orgânica da ETE – UFLA no período, bem como o 

aumento da variável na semana 3 

.   

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

 Gene N (Cye5) 

Semana 3 35,88 

Fonte: Fonte: Do autor (2023). 

 

Figura 12 – Valores referentes a variável DQO e SST da Estação de Tratamento 
de Esgoto UFLA a cada semana de análise. 

 
Fonte: Do autor (2023). 
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6. CONCLUSÕES  

● A WBE é uma alternativa viável para monitorar a dinâmica de vírus em 

comunidades. 

● A WBE é uma importante ferramenta do ponto de vista sanitário-ambiental e em 

termos de saúde pública. 

● O material genético do SARS-CoV-2 foi encontrado em todas as amostras no 

período avaliado.  

● Mais estudos acerca da correlação do material genético e as características 

físicas e químicas de águas residuárias se faz necessária. 
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