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Rota de entrada dos vírus respiratórios 

Fossas nasais

Cavidade bucal Faringe

Laringe

Traquéia

Pulmões

Lobo superior

Lobo inferior

Lobo médio

BronquíolosAlvéolos

Brônquios

Pleura

gotículas de saliva
ou secreção nasal vírus+

Superfícies contaminadas

 Em conjunto, as infecções virais são a principal causa de doenças do trato
respiratório
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Os mais comuns
são…

Influenza

Parainfluenza

Vírus Respiratório 
sincicial

Rinovírus

Metapneumovírus

Coronavírus

Adenovírus

Vírus associados a infecções respiratórias

Poliomavírus

Vírus associados a infecções respiratórias

 Vírus diferentes, locais de replicação diferentes, patologias diferentes.

SARS-CoV-2
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Síndrome Vírus mais freqüente Menos freqüente

Bronquiolite Vírus sincicial 
respiratório (VSR)

Influenza A, 
Parainfluenza,
Adenovírus
Rinovírus

Resfriado comum Rinovírus
Coronavírus
Parainfluenza,
VSR
Influenza

Adenovírus (1-7,14,21)
Coxsackie (A21, B2-5)
Metapneumovírus

Crupe Parainfluenza 1-3
VSR
Influenza AB

Adenovírus

Gripe Influenza Parainfluenza 1-3
Adenovírus

Pneumonia Influenza A
VSR
Adenovírus
SARS-CoV-2

Parainfluenza 1-3
Enterovírus
Rinovírus
Metapneumovírus

Vírus associados a infecções respiratórias

 Alguns são bem recentes...

Vírus associados a infecções respiratórias



4

 Mundialmente entre as principais causas de morte

Infecções respiratórias

Causas de morte em crianças menores de 5 anos de idade, 2011

http://www.who.int/gho/child_health/mortality/child_health_004.jpg
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Causas de morte em crianças menores de 5 anos de idade, 2024

http://www.who.int/gho/child_health/mortality/child_health_004.jpg

Quem são eles?

Gripes

SARS

Gripe AviáriaGripe AviáriaGripe AviáriaGripe AviáriaGripe AviáriaGripe AviáriaGripe Aviária

Enterovirus

Metapneumovírus

Gripe Aviária

Adenovírus

Gripe Aviária-H5N1

MERS- Coronavírus

H1N1 Pandêmico

H1N1-Gripe Suína

Parainfluenza I

RSV- Vírus Sincicial Respiratório

Coronavirus- Sazonal

Influenza A

AdenovírusBocavírus

Influenza C

Influenza B
Parainfluenza II

Parainfluenza III

Parainfluenza IV

Rinovírus SARS COV-2

Resfriados
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Bronquiolite

VSR

hMPV

PIV

FLU
ADV

CoV

hRV

HBoV
Pneumonia

VSR
hMPV

PIV

FLU

ADV

CoV

hRV

HBoV

Sibilância

VSR

hMPV

PIV

FLU

ADV

CoV

hRV

HBoV

Influenza e outros Vírus do Trato 
Respiratório Inferior

Podemos separar, clinicamente, algumas síndromes respiratórias, 
mas nem sempre podemos associá-las a um vírus apenas:

Gripe  - mais severa, infecção sistêmica, pneumonia, 
preferencialmente vírus influenza, mas também pode ser 
adenovírus, vírus respiratório sincicial, vírus parainfluenza e 
outros.

– infecção respiratória aguda do trato inferior: bronquite, 
bronquiolite, pneumonia - vírus influenza, adenovírus, vírus 
respiratório sincicial, vírus parainfluenza, coronavírus e outros.

– resfriado comum: rinite, faringite, rino-faringite –
preferencialmente rinovírus, mas também todos os outros vírus 
respiratórios

– conjuntivite e febre faringo-conjuntival – enterovírus e 
adenovírus

Sindromes causadas por vírus associados às infecções 
do trato respiratório superior e inferior:
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Transmissão 

Transmissão

 Transmissão:

 contato direto pessoa à pessoa
 Aerossóis e mãos

 contato indireto: - via aérea

- via fómites - objetos

- por água
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Transmission

Transmissão de vírus respiratórios

Formas diretas Formas indiretas 
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• Infecção em várias espécies 

• Pleomórficos 

•Cápside helicoidal

• Envelopados

• RNAss-, segmentado (8 segmentos)

VÍRUS DA INFLUENZA A

Vírus RNA da família 
ORTHOMYXOVIRIDAE

Influenza - Estrutura antigênica

Antígenos tipo-específicos
 NP - nucleoproteína

 M - matriz

 Classificam os vírus em tipos:
 A, B e C

Antígenos sub-tipo específicos
H - hemaglutinina
N - neuraminidase
Classificam os vírus em tipos sorológicos

H1N1, H2N2, H3N3
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H1N1 Pandêmico

Vírus influenza - classificação

Acido nucleico 

ssRNA 
segmentado

Tipo
viral

Origem 
geográfica

Número 
da cepa

Ano de 
isolamento

Subtipo 
antigênico

A/Beijing/32/92  (H3N2)

Hemagglutinina
Neuraminidase
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HOSPEDEIROS RECONHECIDOS DE INFLUENZA A
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Influenza Pandemics and Recent Outbreaks

Recent purely Avian Subtypes H5N1, H9N2, H7N7 and H7N9

were distributed directly in humans.

H1N1 
Pandêmico

H7N9 

2009 2013

H5N1 
????

2015

H5N2 
????

H5N8 
???? H5Nx 

2021-2023
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Flu Pandemic 1918

Vítimas da Influenza internadas no hospital das forças armadas dos EUA, em Aix-les-Bains 
na França, em 1918. Ao todo estima-se que a gripe tenha matado 40 milhões de pessoas no 

mundo, das quais mais de 35 mil no Brasil

EPIDEMIA- Gripe Espanhola- 1918
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HA (H)– Hemaglutinina 

• Vírus se liga ao receptor na célula
alvo na mucosa respiratória (ác.
siálico)

• Reconhecidos por anticorpos do
hospedeiro

• Alta variabilidade

Causas das epidemias

Vírus influenza 

Variações antigênicas
Drifts (Variações Sazonais)

RNA

Hemaglutinina

Neuraminidase

Anticorpos

Ácido siálico

O lento acúmulo de mutações no vírus circulante (a) faz surgir uma ‘nova’ cepa antigênica com 
novos antígenos de superfície da hemaglutinina (b) que não são reconhecidos pelos anticorpos 

existentes

(a) (b)

Mutação

Novos antígenos 
de superfície da 
hemaglutinina

Ponto da
mutação

Cox and Fukuda. Infect Dis Clin North Am 1998;12:27–38. Laver et al. Sci Am 1999;280:78–87.
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Variações antigênicas
Shifts Mudanças – rearranjos

(Candidatos Pandêmicos)

A ‘mistura’ de um vírus influenza que infecta humanos (a) com um vírus influenza que infecta 
somente outra espécie, p.ex. aves domésticas ou porco, (b) resulta em uma nova cepa (c) com 

um novo subtipo de hemaglutinina (ou neuraminidase) que pode levar a uma pandemia

Reagrupamento

Novo subtipo de 
hemaglutinina(a) (b)

(c)
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G Neumann et al. Nature 000, 1-9 (2009) doi:10.1038/nature08157

Emergence of pandemic influenza viruses.

G Neumann et al. Nature 000, 1-9 (2009) doi:10.1038/nature08157

Genesis of swine-origin H1N1 influenza viruses.
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Vírus influenza 
 Reservatórios naturais e possibilidades de Pandemias

Nature Reviews Microbiology volume 17, pages67–81(2019)

Será que este contato existe?

E no Brasil?
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Humaitá-Manaus Ilha de Mosqueiro

Vigia de Nazaré

Expedição Amazônica 2005

Reunião em família
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Rio Grande do Sul- 2008
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Influenza Suína A/H1N1
Diagnóstico

 Confirmatório:

 RT- PCR com primers
específicos

 Cultura viral

www.cdc.gov/swineflu

C+ H1N1

M  08  17  25    51  C- C+

192 PB
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Abril a Dezembro de 2009 - 30.055 casos graves, com 27.850 para o novo H1N1 – (93%) 

BRASIL

VÍRUS RESPIRATÓRIO SINCICIAL HUMANO (HRSV)

• Ordem: Mononegavirales
• Família: Paramyxoviridae
• Sub-família: Pneumovirinae
• Gênero: Pneumovirus

• Nucleocápside de simetria
helicoidal, não segmentado,
envelopado, com diâmetro de 150 a
300nm.

• -ssRNA

• Dois grupos: A e B (7 e 5
subgrupos).

• Principal causador de infecções do trato respiratório inferior em crianças 
menores de 1 ano de idade.
• Bronquiolite e pneumonias são as patologias mais associadas à este vírus.
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 Família : Paramyxoviridae

 Vírus envelopado

 Genoma de RNA (-) 

 Dois subgrupos: A e B (7 e 5 

subgrupos)

Vírus Sincicial Respiratório (VSR) 

Fig. 04 - Fotomicrografia do RSV (disponível em
http://www.bio.warwick.ac.uk/easton/interests.htm).
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1995 1996 1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003

GA1 GA2 GA3 GA5 GA6 GA7 GB3 GB4 SAB1 SAB3

Distribuição dos genotipos na cidade de São Paulo, 1995 a 2003

Vírus Sincicial Respiratório

Aspirado de Nasofaringe
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GlaxoSmith Kline (GSK)
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Metapneumovírus humano(hMPV)

 Isolado em 2001

 RNA fita simples

 Família: Paramyxoviridae

 Gênero: Metapneumovirus

 Envelopado, Nucleocapsídio
helicoidal, diâmetro 150 a 300 nm

 Genotipos A e B; subtipos A1, A2, B1 
e B2

Peret et al 2002
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Metapneumovírus humano(hMPV)

 frequente infecção respiratória baixa em crianças 
menores de 2 anos.

 5-10% hospitalizações IRA crianças pequenas
 Presente 15-18% amostras clínicas
 Idosos

 Soroprevalência 90% até 5 anos e 100% em adultos.
 Coinfecção  outros vírus respiratórios até 10%.
 Associação com VSR: maior risco de necessidade de 

UTI.

Hamelin ME. PIDJ, 2005, 24:S203-07Semple at al 2005

•O hRSV com 15.222 nucleotídeos

hRSV e hMPV
Genoma Viral

NS1 NS2 N P M SH

3’
5’

G F M2 L

370 PB

348 PB

•O hMPV com 13.379 nucleotídeos. (van de HOOGEN, 2002)
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Parainfluenza

 Família Paramyxoviridae
Características gerais

 Genoma:
 (-) ssRNA
 1 molécula

 Cápside:
 helicoidal

 Envelope:
 lipoproteico
 com espículas

 Morfologia e tamanho:
 geralmente esféricos: 

150 - 300 nm
 pleomórficos (formas 

variadas)

Parainfluenza

 Sorotipos
 Tipos 1 e 2:

 laringotraqueobronquite

 Tipo 3: 
 pneumonia
 bronquiolite
 broncopneumonia

 Tipo 4:
 infecções respiratórias leves
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Adenovírus
 Família Adenoviridae

Características gerais
 Genoma

 dsDNA
 Cápside:

 icosaédrica, com 
projeções (fibras)

 Tamanho
 70-90 nm

 Morfologia icosaédrica
 Tipos sorológicos: 51
 Imunidade: tipo-específica, 

duradoura

Adenovírus

 Doença respiratória aguda
 Tipos 3 e 7 (4,14,21)
 Acampamentos militares (USA)

 Febre faringo-conjuntival
 Tipos 3 e 7 (14,21)
 Forma epidêmica e casos 

esporádicos

 Conjuntivites
 Espécie D
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Frequência relativa de vírus respiratórios 
detectados no HU - USP

0%

10%

20%

30%

40%

50%

60%

70%

80%

90%

100%

1995 1996 1997 1998 1999 2000 2001 2002 2003 2004 2005 2006

Amostras

Flu

HMPV

HRSV

HAdV

: HRSV: Vírus sincicial respiratório humano; Flu: Vírus da influenza; HMPV: Metapneumovírus humano;
HAdV: Adenovírus humanos.

Adenovírus 

0-6meses

7-11 meses

1-2 anos

2-3 anos

3-4 anos

4-5 anos

> 5 anos

Quantidade de casos de infecção respiratória aguda causada por Adenovírus Humanos
em diferentes faixas etárias. Cada cor, na figura, representa uma faixa etária.
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Frequência relativa de cada sorotipo de adenovírus detectado, por ano, de1995 a 2006.

Frequência relativa entre 1995- 2006

Variabilidade genética dos HAdVs 
baseada no sequenciamento do 
gene do Hexon, determinante de 
sorotipo. 
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Família Picornaviridae

Rhinovirus

rinovírus (100 sorotipos)

Enterovirus
Poliovírus (3 sorotipos)
Coxsackievírus A e B (30 sorotipos)
ECHOvírus (34 sorotipos)
enterovírus 68-71

Causam ~50% dos resfriados no mundo todo

Família Picornaviridae

Características gerais

 Morfologia e tamanho:
 esférica, 25 - 30 nm

 Capsideo:
 Icosaédrico sem envoltório

 Genoma:
 (+) ssRNA

 Propriedades específicas
 Estabilidade ao pH

 enterovírus: estáveis pH 3 a 9
 rinovírus: lábeis em pH ácido

 Temperatura ótima de crescimento:
 enterovírus: 35 a 37oC
 rinovírus: 33oC



33

Bocavírus Humano: HBoV

Allander T et al. Proc Natl Acad Sci. 2005; 102:12891-12896.

O Bocavírus humano (HBoV) foi descrito em 2005.

Identificado em ANF de pacientes com doença 
respiratória aguda.

É um vírus de DNA: família Parvoviridae, gênero 
Bocavirus.

Bocavírus Humano: HBoV

 Distribuição mundial

 Prevalência variável de 1,5 a 19% nos 
diferentes estudos.

 A sazonalidade não bem definida, com 
circulação viral durante todo o ano com picos 
nos meses de inverno nos países de clima 
temperado.

Allander T., J Clin Virol. 2008; 41: 29-33.

Kesebir D. et al J Infect Dis. 2006; 1276-1282.
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HBoV

Circulação de HBoV em crianças < 2 anos internadas na 
Santa Casa de São Paulo entre Março e Dezembro de 
2008 com ITRI ( N=491).

11%

Bocavírus Humano: HBoV
 A faixa etária mais acometida: crianças entre 

6 meses e 2 anos de vida, com idade média 
de 12 meses

 Têm sido descrito altos índices de coinfecção 
viral nos casos positivos para HBoV, com 
variação entre 65- 76% de coinfecção
 VSR
 Rinovírus
 Adenovírus

Calvo C. et al Pediatr Infect Dis J. 2008; 27: 1-4

Bonzel L. et al Pediatr Infect Dis J 2008; 27: 589-594 
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Bocavírus Humano: HBoV

 Bronquiolite, Pneumonia e OMA (otite media aguda)

 Exacerbação asma Arnold et al 2006

Allander at al 2007

Circulação de vírus respiratórios em crianças < 2 
anos internadas na Santa Casa de São Paulo entre 
Março e Dezembro de 2008 com ITRI ( N=491).
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Poliomavírus humano WU e KI

 Detectados amostras respiratórias 2007.

 DNA, dupla fita, Família Polyomaviridae

 Latência e longo período de excreção: 6-8 semanas

Bialasiewicz et al 2008; Noja et al 2007; Han et al 2007; Le et al 2007

 Prevalência:
 KIV: 1,5-2,5%
 WUV: 1-7%

 Coinfecção outros vírus 
respiratórios:

 KIV: 74%
 WUV: 68 – 79% 

Polyomavírus humano WU e KI
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Resfriado comum
 Família Coronaviridae

Características gerais
 Genoma:

 (+) ssRNA
 Cápside:

 Helicoidal
 Envelope:

 lipoproteico com espículas
 Morfologia e tamanho

 pleomórficos, 60 - 220 nm
 aspecto de coroa

 Tipos sorológicos:
 6, sendo 2 humanos

Resfriado comum

 Coronavírus
 Quadro clínico

 Resfriado comum, principalmente em 
adultos

 Período de incubação: 2 - 5 dias
 Doenças entéricas:

 suínos, bovinos, caninos
 humanos???

 Ocorre em geral sob a forma de epidemias
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Coronavírus

 Cepas humanas principais: 
 OC43 e 229E 
 SARS (2003), NL63(2004) e HKU1(2005)

 15% resfriados em adultos 
 Mais 90% dos adultos apresentam Ac 

coronavírus
 Menores 1 anos: prevalência 5,5-18%

Kahn JS. PIDJ 2005, 24:5223-27

Coronavirus
SARS/Severe Acute Respiratory Syndrome.

Partícula 160 nm. Genoma de RNA simples de sentido positivo. Têm Capsídeo
helicoidal e envelope bilipídico.
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Coronavírus : SARS

 Surto de pneumonia 
grave e atípica em 
2003.

 Controle OMS

CDC 2003; Tsang et al 2003

Histórico
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10 nt 

SARS CoV

HCoV-OC43
BCoV

HEV

Rat-SDAV
MHV

HCoV-229E

PEDV

TGEV CCoV
FIPV

IBV-Avian

TCoV

I

III

II

100

100

100

SARS Phylogeny

Ksiazek et al. N Engl J Med 2003, 348:1953.

Humano

Canino e Felinos

Humano, Bovino e Suíno

Roedores

Aviário

Suíno

SARS-CoV-2

De onde ele vem?

https://cmr.asm.org/content/cmr/33/4/e00028-20.full.pdf
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Middle East Respiratory Syndrome- coronavirus

Síndrome Respiratória do Oriente Médio

Identificada inicialmente na Arábia  Saudita em 2012

27 países, 36% de letalidade

Zoonose: Vírus isolado em camelo
(provavelmente transmitido por morcegos) 

Humano                Humano
(aparentemente não é transmitido facilmente)

(MERS-CoV)

Coronavírus : MERS-CoV

 Middle East respiratory syndrome
coronavirus

 Desde abril de 2012 casos isolados e surtos de 
infecção respiratória reportados no Oriente Médio: 
Arábia Saudita, Jordânia, Quatar

 Mortalidade em torno de 60%.
 Vírus com homologia genética de coronavírus de 

morcego
 Não foram isolados MERS-CoV de morcegos e não há 

dados epidemiológicos de acidentes envolvendo 
morcegos.

 sugerida a possibilidade do camelo como hospedeiro 
intermediário.
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Countries Cases (Deaths)

France 2 (1)

Italy 1 (0)

Jordan 2 (2)

Qatar 5 (3)

Saudi Arabia 108 (47)

Tunisia 3 (1)

United Kingdom (UK) 3 (2)

United Arab Emirates (UAE) 6 (2)

Total 130 (58)

MERS Cases and Deaths,
April 2012 - Present
Current as of September 20, 2013, 9:00 AM EDT

MERS Cases and Deaths, April 2012 – Present 

Coronavírus : MERS-CoV Mortalidade 
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▪ Família: Coronaviridae

▪ Vírus envelopado

▪ Genoma de RNA (+) 27-32kb 

▪ Quatro Gêneros:

▪ Alfa, Beta, Gama e Delta

SARS-CoV-2

https://cmr.asm.org/content/cmr/33/4/e00028-20.full.pdf

https://infographics.channelnewsasia.com/covid-19/map.html
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https://cmr.asm.org/content/cmr/33/4/e00028-20.full.pdf

SARS-CoV-2…e agora?

Transmissão dos vírus exantemáticos 

Fossas nasais

Cavidade bucal Faringe

Laringe

Traquéia

gotículas de saliva
ou secreção nasal vírus+

Superfícies contaminadas

 A transmissão é, basicamente, semelhante à dos vírus respiratórios.

 A via fecal-oral pode participar em caso de vírus não envelopados.
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 Família : Paramyxoviridae

 Gênero: Morbillivirus

 Vírus envelopado de 100-300 nm

 Genoma de ssRNA (-) ~16 kb

Sarampo

doi:10.1038/nrdp.2016.49

Sarampo
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Receptor principal: 

 Signalling lymphocyte activation molecule (SLAM, SLAMF1 ou CD150).

 Timócitos, macrófagos, células dendríticas maduras, células de Langerhans, 
linfócitos e plaquetas.

Receptores secundários: 

 Nectina 4 (PVRL4)

 Em uniões aderentes de epitélios

 DC-specific intercellular adhesion molecule 3-grabbing non-integrin 1 (DC-SIGN 
ou CD209) e Langerina (C-type lectin domain family 4 member K)

 Células dendríticas maduras e células de Langerhans, respectivamente.

Sarampo

Sarampo
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Sarampo

1

SARAMPO - Doença exantemática sistêmica

Doença viral mais transmissível

Segunda entre todas as doenças infecciosas

Matthew R. Francis (2020); Rota et al. 2016

R0 de 18

Introdução
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Sarampo

Sarampo
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7Laksono et al. 2020

Incubação (média de 12 dias) Recuperação/clearance

doi:10.1038/nrdp.2016.49

Sarampo
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Sarampo

doi:10.1038/nrdp.2016.49

doi:10.1038/nrdp.2016.49

Sarampo



51

Surto de sarampo em 2019

11

Confirmados

Descartados

Sob investigação

Rubéola

 Família Matonaviridae
 Gênero Rubivirus
 Rubivirus rubellae
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https://www.who.int/immunization/monitoring_surveillance/burden/laboratory/manual_section1.5/en/

 Família Matonaviridae
 Gênero Rubivirus
 Rubivirus rubellae
 ssRNA + 9,7 kb

Rubéola

doi: https://doi.org/10.1371/journal.ppat.1006377.g001

Rubéola
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 Espalha-se por aerossóis sendo que a mucosa respiratória
é a porta de entrada do vírus.

 Homem é o único hospedeiro

 Atinge crianças e adultos (sintomas leves); 

 No feto pode ser muito severa!!

 Único sorotipo

 A infecção natural protege pela vida toda.

Rubéola

Rubéola
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Rubéola

Rubéola
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Caxumba
Família Paramyxoviridae
Gênero Orthorubulavirus
Espécie: O. parotitidis
Envelopado
RNA fita simples senso negativo

ICTV 2022

Mumps virus (MuV)

Caxumba

Os principais sintomas da caxumba são:

• Inchaço e dor nas glândulas salivares, podendo ser em ambos 
os lados ou em apenas um deles.

• Febre.

• Dor de cabeça.

• Fadiga e fraqueza.

•Perda de apetite.

•Dor ao mastigar e engolir.
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Caxumba

Prevenção

Vacina atenuada
Sarampo, Caxumba e Rubéola é chamada de Tríplice Viral ou SRC
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