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Genes ligam vírus da gripe 
comum ao da espanhola

Patógenos têm, no genoma, ao menos oitos segmentos de RNA semelhantes, mostra estudo alemão. Segundo cientistas, a 
descoberta pode ajudar no entendimento da evolução de outros micro-organismos, incluindo o causador da covid-19

E
m 1918, uma gripe des-
conhecida provocou a 
morte de cerca de 100 
milhões de pessoas, 

tornando-se a maior catás-
trofe de origem viral da his-
tória recente. Agora, graças 
a ajuda do mapeamento ge-
nético, especialistas do Insti-
tuto Robert Koch, na Alema-
nha, concluíram que o pató-
geno da influenza comum po-
de ser um descendente dire-
to do vírus responsável pela 
gripe espanhola. Os dados 
obtidos no estudo ajudam 
na compreensão de um ca-
pítulo do passado ainda re-
pleto de segredos e, segun-
do os pesquisadores, podem 
ampliar a compreensão so-
bre como micro-organismos 
evoluem à medida que se es-
palham pelo mundo.

Apesar de ter ficado conheci-
da como gripe espanhola, até ho-
je, é impossível determinar onde 
essa gripe começou. Os primei-
ros casos confirmados da doença 
vieram dos Estados Unidos, mas 
especialistas acreditam que ela 
tenha se espalhado, por meses 
ou anos, antes de ter sido detec-
tada. A causa dessa enfermida-
de também demorou a ser des-
vendada, e ela chegou a ser atri-
buída à disseminação de bacté-
rias, a mosquitos e até a tiros de 
canhão. “Já era especulado, em 
1918, que a pandemia foi desen-
cadeada por um vírus, mas isso 
só foi finalmente comprovado 
na década de 1930, quando fo-
ram obtidas evidências mais ri-
cas em laboratório”, destacaram 
os autores do artigo, publicado 
na última edição da revista Na-

ture Communications.
Acredita-se que o pico dessa 

pandemia se deu no outono de 
1918, e ela continuou até o inver-
no de 1919. Segundo os pesqui-
sadores da Alemanha, a análise 
genômica do patógeno que se es-
palhou nesse período histórico é 
difícil de ser feita devido à rarida-
de de sequências virais daquela 
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Amostras do vírus 
causador da pandemia de 

1918 foram encontradas 
no Museu de História 

da Medicina de Berlim: 
espécimes raríssimos 

Navena Widulin/Divulgação

época disponíveis. “A gripe es-
panhola ainda é um enigma na 
virologia. Existem muitas ques-
tões em aberto para as quais não 
sabemos as respostas”, afirma, 
em comunicado, Thorsten Wolff, 
coautor do estudo e pesquisador 
do Instituto Robert Koch.

Quando a equipe de cientis-
tas iniciou o estudo, havia ape-
nas 18 espécimes desse patóge-
no com sequências genéticas dis-
poníveis e apenas dois genomas 
completos. “A maioria deles era 
de origem americana, e apenas 
dois eram de Londres. Também 
não havia informações amplas 
sobre o genoma relacionado à 
fase inicial da pandemia”, disse, 
em coletiva on-line, Sébastien 

Calvignac-Spencer, também 
coautor do estudo.

O grupo saiu, então, em busca 
de novos dados que ajudassem a 
revelar os segredos da gripe es-
panhola. Ao vasculhar a cole-
ção do Museu de História Médi-
ca de Berlim, eles encontraram 
duas sequências genéticas par-
ciais coletadas na capital ale-
mã, em junho de 1918, e um ge-
noma completo de 1918, com 
origem na cidade de Munique.

O material foi submetido a 
uma análise chamada modela-
gem do relógio molecular, em 
que são feitas comparações en-
tre materiais genéticos de ví-
rus distintos, com o objetivo 
de identificar semelhanças e 

diferenças, considerando tam-
bém a evolução ao longo do 
tempo. O método mostrou que 
os oitos segmentos de RNA que 
compõem o genoma do vírus 
da hoje gripe comum podem 
ter descendido diretamente do 
patógeno da gripe espanhola.

As análises genéticas tam-
bém revelaram as mutações 
sofridas ao longo do tempo 
pelo patógeno mais antigo, 
que coincidiram com as da-
tas de pico da pandemia. Is-
so, segundo os autores, suge-
re uma ação ainda mais devas-
tadora da enfermidade quan-
do o vírus se adaptou ao or-
ganismo humano. “As mudan-
ças relacionadas aos processos 

adaptativos mostraram o pató-
geno otimizando a sua replica-
ção”, explicam. 

Mais estudos

Análises anteriores já haviam 
ligado a gripe espanhola ao ví-
rus sazonal atual, mas por outros 
mecânismos. “Nossas descober-
tas contradizem outras hipóte-
ses que sugerem que o patógeno 
da gripe sazonal surgiu por meio 
de rearranjo, que é a troca de seg-
mentos genômicos entre diferen-
tes vírus”, comparam os autores.

Segundo Calvignac-Spencer, 
a nova investigação não derru-
ba completamente essa possi-
bilidade. Por isso, ele enfatiza a 

Novas versões do Sars-CoV-2 
têm levado ao aumento de ca-
sos da covid-19 em pelo menos 
50 países, alertou, ontem, a Or-
ganização Mundial da Saúde 
(OMS). De acordo com Tedros 
Adhanom Ghebreyesus, dire-
tor-geral da agência das Na-
ções Unidas, a subvariante BA.2 
da ômicron conti-
nua sendo a domi-
nante em todos os 
territórios, mas as 
cepas BA.4 e BA.5 
impulsionaram a 
transmissão do co-
ronavírus nas últi-
mas semanas, tor-
nando ainda mais 
grave a situação 
de países que se-
guem severamen-
te castigados pela 
pandemia, como a 
África do Sul.

Em uma coletiva de impren-
sa, Tedros Ghebreyesus enfati-
zou que a atual redução da mor-
talidade por covid-19, desenca-
deada principalmente pelas va-
cinas, não é motivo para aban-
donar as medidas preventivas. 
“Essa pandemia não acabou, e 
precisamos que todos os líderes 

intensifiquem os esforços para 
aumentar a imunidade da popu-
lação e trabalhar coletivamente 
para obter testes, tratamentos e 
vacinas para todos", defendeu.

Segundo o diretor-geral da 
OMS, o “pior cenário” seria o surgi-
mento de uma variante mais trans-
missível e mortal, o que pode ser 

facilitado pelas bai-
xas taxas de imuni-
zação em alguns 
países. “O número 
crescente de casos 
destaca a volatilida-
de desse vírus. “As 
subvariantes estão 
gerando um gran-
de aumento nos ca-
sos. Mas, pelo me-
nos no momento, as 
hospitalizações e as 
mortes não estão au-
mentando tão rapi-
damente quanto nas 

ondas anteriores”, comparou.
A OMS segue estudando as no-

vas cepas do vírus e, até o mo-
mento, nenhuma delas se mostrou 
mais perigosa do que as antecesso-
ras. “BA.4 e BA.5 têm apenas uma 
ligeira vantagem de crescimento 
em relação à BA.2", disse Maria Van 
Kerkhove, pesquisadora da OMS.

“Insustentável”

Tedros Ghebreyesus também cri-
ticou a política impulsionada pelo 
governo da China para conter a no-
va onda do vírus. "Quando falamos 
da estratégia 'covid zero', isso é insus-
tentável, considerando a evolução do 
vírus e nossas análises feitas em Ge-
nebra até agora", justificou.

Apesar da insatisfação da popu-
lação, o governo chinês mantém 
medidas severas, como confina-
mento após o registro de casos em 
algumas regiões. O país enfrenta a 
pior onda de covid-19 desde a pri-
mavera de 2020. No último fim de 
semana, moradores de áreas isola-
das protestaram batendo panelas 
das janelas de casa. 

Diretor de Situações de Emer-
gência da OMS, Michael Ryan 
avalia que, diante do aumento 
do número de mortes em feve-
reiro e em março, é esperado que 
o governo asiático reaja, mas que 
as medidas devem considerar os 
apelos da população. "É uma de-
cisão da China em busca de pro-
teção. Mas todas as suas ações, 
como nós repetimos desde o iní-
cio, devem ser tomadas com res-
peito às pessoas e aos direitos 
humanos", justificou. 

OMS: casos de covid aumentam em 50 países

Chineses caminham em área isolada: país enfrenta pior onda há dois anos com medidas de restrição polêmicas       
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Esse tipo de 
investigação é como 
um quebra-cabeças, 
precisamos unir 
pedaços de um 
material bastante 
antigo (...) Isso 
mostra o tanto que 
esse trabalho é 
espetacular”

Salmo Raskin, médico 

pediatra e geneticista e 

diretor do Laboratório 

Genetika, em Curitiba

necessidade de novas análises 
sobre o fenômeno. Um dos pla-
nos do grupo alemão é avaliar 
mais espécimes antigas do pa-
tógenos. “Tivemos a sorte grande 
em achar esses no Museu de His-
tória Médica de Berlim, ao virar 
nossa esquina (...) Na verdade, é 
muito, muito difícil encontrar es-
ses espécimes”, frisa.

Salmo Raskin, médico pedia-
tra e geneticista e diretor do La-
boratório Genetika, em Curitiba, 
também destaca a singularidade 
do trabalho alemão. “É sensacio-
nal ver que esses cientistas utili-
zaram uma tecnologia que já foi 
usada com esse objetivo em es-
tudos anteriores, mas que, desta 
vez, permitiu avaliar um mate-
rial genético extremamente anti-
go, rendendo dados riquíssimos 
mesmo 100 anos depois”, diz. 
“Não que fosse necessário, mas 
esses resultados reforçam a teo-
ria de Darwin ao revelar a evolu-
ção desse patógeno. É impressio-
nante que o conhecimento que 
temos de virologia nos permita 
fazer esse tipo de análise, mos-
trando como é promissora essa 
área de arqueologia molecular.”

O especialista brasileiro desta-
ca também o quanto esses traba-
lhos são minuciosos. “Esse tipo de 
investigação é como um quebra-
cabeças, precisamos unir peda-
ços de um material bastante anti-
go. Vemos, agora, que eles são bem 
compreendidos mesmo com a de-
gradação sofrida com o passar do 
tempo. Isso mostra o tanto que es-
se trabalho é espetacular.”

Raskin acredita que o méto-
do usado pelos cientistas pode-
rá ajudar na melhor compreen-
são da evolução de outros pató-
genos.”É uma análise que pode 
avaliar melhor também o novo 
coronavírus”, sugere. “É interes-
sante pensar que, naquela épo-
ca da gripe espanhola, pouco se 
sabia sobre essa área, tínhamos 
dados reduzidos. Hoje, com fer-
ramentas tão evoluídas, há a es-
perança de que surgirão projetos 
ainda mais elaborados, que reve-
larão ainda mais detalhes e em 
um tempo ainda mais reduzido.”


