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RESUMO

As doengas emergentes sao definidas como doencgas previamente desconhecidas, nas
quais os indices de incidéncia e distribuicdo geografica aumentam rapidamente. O
objetivo do presente estudo foi descrever as origens das doencas emergentes e
reemergentes, provocadas pelos filovirus Ebola, Marburg e Lloviu. A pesquisa de revisao
foi conduzida através das bases de dados PubMed e Google Académico, utilizando as
palavras-chave: doencas emergentes, zoonoses, ecologia dos virus, filovirus, Ebola,
Marburg e Lloviu. Aplicaram-se critérios de exclusdo: artigos ndo disponiveis em texto
completo, os que mencionaram palavras-chave relacionadas, mas ndo abordavam
diretamente o tema central do estudo, e estudos que néo forneciam dados completos.
Apds a aplicacdo dos critérios, 46 artigos foram selecionados. Os dados obtidos
demonstraram que os transbordamentos de zoonoses, como 0S que ocorrerem com 0S
filovirus, tém participacédo importante na origem de doencas emergentes e reemergentes.
Além disso, os transbordamentos podem ser favorecidos por fatores genéticos,
ambientais e comportamentais. Portanto, a aplicacdo de pesquisas sobre os filovirus
torna-se medida fundamental no processo de prevencdo, considerando sua alta
letalidade e impactos na saude. Conclui-se que medidas eficazes de prevencdo séo
essenciais para mitigar os riscos de novos surtos e contaminacoes.

Palavras-chave: Doencas emergentes. Filovirus. Ebola. Marburg. Lloviu.
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1 INTRODUCAO

As doencas infecciosas emergentes sdo caracterizadas como doencas
previamente desconhecidas em uma determinada populacdo, nas quais os indices de
incidéncia e distribuicAo geografica aumentam rapidamente (McArthur, 2019). J&
doencas infecciosas que ressurgem ap6s um declinio significativo sdo definidas como
doencas reemergentes (Celik; Saatci; Eyuboglu, 2020). Por meio de anadlises de
sequenciamento microbiano e construcdes filogenéticas verifica-se que as doencas
infecciosas aparecem e reaparecem ao longo de milénios, e que essas ocorréncias sao
desencadeadas por multiplos fatores (Morens; Fauci, 2013).

Diversas doencas emergentes possuem origem zoondtica, as quais 0s animais
atuam como reservatérios e potenciais transmissores de patégenos para populacdes
humanas (McArthur, 2019). Parte dessas doencas sao causadas por agentes
patogénicos que apresentam alto potencial de transmisséo e contaminacao, resultantes
de processos de mutacdo genética e elevada capacidade de resisténcia (Morens; Fauci,
2013).

O processo de recombinacdo génica, que ocorre nos virus, por exemplo, promove
inumeras modificacdes genéticas em uma Unica etapa, recombinando informacdes que
produzem genes benéficos ou eliminam mutacdes deletérias. Os processos de rearranjo
e recombinacdo sdo fundamentais para o0 mecanismo de adaptacdo do virus ao
hospedeiro apos a transmissao para outro portador (Parrish et al., 2008).

Segundo Morens e Fauci (2020), agentes infecciosos humanos, como retrovirus,
herpesvirus e muitos outros, sdo exemplos de agentes patogénicos causadores de
doencas antigas, que podem sobreviver e promover a manutencdo dessas doencas a
longo prazo. Esses patdgenos resistentes sdo capazes de utilizar mecanismos
genéticos, celulares e imunoldgicos do hospedeiro para garantir sua transmissao
continua, adaptando-se e evoluindo para persistir ao longo do tempo. Os mecanismos
que promovem o0 processo de recombinacdo génica nos microrganismos,
particularmente nos virus de RNA, permitem a rapida evolucdo desses patdégenos e
facilitam a adaptacéo a nichos ecolégicos em constante mudanca.

Muitos patdogenos que coevoluiram inicialmente surgiram de processos de
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transferéncia de reservatorios animais para humanos. Essa evolucéo ocorre atraves da

adaptacdo aos novos hospedeiros humanos, permitindo a contaminacdo direta entre
humanos por meio da troca de fluidos corporais ou exposi¢ao a goticulas respiratérias,
como € o caso do HIV-1 e 0 SARS-CoV-2 (Liao et al., 2024).

O transbordamento viral ocorre por meio de processos sucessivos que permitem
que a transferéncia de um patégeno de origem animal estabeleca infeccdo em um ser
humano (Plowright et al., 2017). O potencial de contaminacdo em diferentes espécies
pode ser influenciado por diversos fatores como suscetibilidade, comportamento de risco
e prevaléncia de infeccédo no reservatorio (Lloyd-Smith et al., 2009).

Considerando o0 numero crescente de registros de doencas emergentes e
reemergentes provocadas por virus, em diferentes regides do mundo, torna-se
necessario o estudo dos fatores relacionados ao processo de contaminacdo por esses
agentes infecciosos. O presente trabalho teve como objetivo descrever os mecanismos
de transmissdo de zoonoses emergentes e reemergentes para seres humanos,
provocados pelos agentes patogénicos virais da familia Filoviridae Ebola e Marburg, e a
ocorréncia de contaminacdo zoonotica em morcegos pelo virus Lloviu (LLOV) do género
Cuevavirus com a finalidade de identificar os fatores ambientais que contribuem para a

disseminacédo desses virus.

2 METODOLOGIA

Este estudo foi conduzido por meio de uma revisdo de literatura, utilizando as
seguintes palavras-chave: doencas emergentes, zoonoses, ecologia dos virus, filovirus,
Ebola, Marburg e Lloviu. A investigagao focou-se nos mecanismos de transbordamento
e outros fatores associados ao processo de contaminagao entre populagdes humanas
pelos virus responsaveis pelas doencas Ebola e Marburg. Além de descrever o processo
de contaminacao entre morcegos e a possibilidade de transbordamento viral do virus do
género Cuevavirus. Os artigos selecionados foram obtidos de fontes cientificas
conceituadas, incluindo as bases de dados PubMed e Google Académico. Foram
inicialmente encontrados um namero significativo de artigos.

Aplicaram-se 0s seguintes critérios de exclusao: artigos nao disponiveis em texto
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completo, artigos que, embora mencionassem palavras-chave relacionadas, né&o

tratavam diretamente do tema central do estudo, e estudos que néo forneciam dados
completos ou acessiveis. ApoOs a aplicacao desses critérios, um numero significativo de
artigos foram excluidos, resultando em um conjunto 46 artigos que foram selecionados
para analise detalhada.

Os critérios de selecdo incluiram estudos especificos sobre doencas infecciosas
emergentes virais, zoonoses, ecologia dos virus, transbordamento viral, patologia do

Ebola, Marburg e virus Lloviu.

3 DESENVOLVIMENTO

3.1 ECOLOGIA E EVOLUGAO DOS VIRUS

A ecologia dos virus é composta por diversos aspectos, como a incorporacao viral
dentro da célula, a diversidade de hospedeiros, o histérico de existéncia do virus e as
rotas de transmissdo, esses fatores estdo intimamente relacionados aos elementos
ambientais, bidticos e abidticos. Modificacbes na ecologia do hospedeiro podem
desencadear uma maior interacéo entre espécies hospedeiras primarias e secundarias,
favorecendo, dessa forma, o processo de evolucdo dos virus (Dennehy, 2017).

Esse processo de transmissao reciproca de patégenos pode resultar na selecao de
variantes virais mais adaptadas em uma ou ambas as espécies hospedeiras (Dennehy,
2017). A diversidade dos virus é influenciada pelos mecanismos de mutacao génica e
pela resisténcia a esses processos, essa combinacdo de fatores resulta na evolucéo e
adaptacao desses agentes infecciosos virais (Andino e Domingo, 2015).

De acordo com Pepin et al. (2010), existem diferentes mecanismos ambientais e
evolutivos relacionados ao transbordamento de hospedeiros virais, classificados como
fatores ecoldgicos e adaptativos. Os fatores ecoldgicos ocorrem quando a propagacao
do virus é desencadeada por questdes ecologicas: mudancas na frequéncia de contato
interespecifico, resultantes de fatores como demografia, migracéo, invasdo e mudancgas
ambientais sem necessidade de adaptacdo genética para que o salto entre espécies
distintas ocorra, os fatores adaptativos exigem mudancas genéticas para promover a

transmissao viral entre diferentes espécies.
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Segundo Woolhouse et al. (2005), para compreender os fatores relacionados a

transmissao viral entre espécies distintas, € necessario considerar trés principais fatores
biolégicos que influenciam esse mecanismo: A primeira etapa € a exposi¢cdo da nova
espécie hospedeira ao patdgeno, em gque a taxa de exposi¢ao é influenciada pelo perfil
comportamental das duas espécies hospedeiras e pela biologia de transmissao do
patdgeno. A segunda etapa envolve a capacidade do agente infectar o novo hospedeiro;
para os virus, a presenca de receptores celulares compativeis nas células é fundamental
para o sucesso do processo. O Ultimo passo é a capacidade de transmissao do patégeno

entre os individuos da nova espécie hospedeira.

3.2 INFECCOES ZOONOTICAS MEDIADAS POR MORCEGOS COMO
RESERVATORIOS NATURAIS DE VIRUS

Os morcegos foram identificados como reservatérios naturais de muitos virus
emergentes, incluindo virus de RNA capazes de transmitir doencas infecciosas aos seres
humanos, como Marburg, Hendra, Sosuga e Nipah (Letko et al., 2020). Esses mamiferos
pertencem a ordem Chiroptera. Muitos deles possuem elevada resisténcia as infeccoes
causadas por patdogenos que abrigam, tornando-se reservatérios adequados para uma
ampla gama de agentes virais (Crameri et al., 2009).

Beena e Saikumar (2019) descrevem que a Africa Subsaariana se destaca em
ocorréncias de transbordamentos virais entre espécies, devido a caca e consumo de
morcegos ha alimentacado, o Sudeste Asiatico também apresenta altos indices de saltos
virais. Alguns patdgenos de morcegos sdo transmitidos aos humanos através de
hospedeiros intermediarios, como cavalos (Hendra) e porcos (Nipah), que podem ser
infectados pela ingestdo de frutos parcialmente comidos e materiais mastigados por
morcegos.

Segundo Moratelli e Calisher (2015), ao buscarem alimentos em arvores frutiferas
e voarem entre areas rurais e urbanas em busca de insetos, os morcegos acabam
favorecendo o contato entre humanos, animais domésticos, gado e vida selvagem.
Essas interacdes facilitam os transbordamentos virais entre espécies.

As altas taxas de contato intraespecifico e interespecifico contribuem para a
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rapida disseminacdo de patdégenos, enquanto as populacdes numerosas facilitam a

manutencao dessas infec¢des. Além disso, 0s morcegos apresentam caracteristicas que
0s tornam mais propensos a hospedar virus zoonoéticos e a transmiti-los aos seres
humanos (Luis et al., 2013).

Wang, Walker e Poon (2011) afirmaram que as caracteristicas que fazem dos
morcegos reservatoérios ideais para virus incluem sua capacidade de voo, alta taxa
metabdlica e longevidade. Esses fatores estéo inter-relacionados por meio de processos

mitocondriais, conferindo-lhes uma resisténcia notavel a tumores e infecgdes.

3. 3 FILOVIRUS

A descoberta dos filovirus teve inicio ha cinco décadas, quando episédios de febre
hemorragica foram registrados em Marburg, na Alemanha, e em Belgrado, na antiga
lugoslavia (atual Sérvia) (Emanuel et al., 2018).

Esses virus de RNA envelopado pertencem a familia Filoviridae e a ordem
Mononegavirales. Eles possuem essa nomenclatura devido a sua frequente morfologia
filamentosa, caracteristica das particulas de virion (Dupuy et al., 2023). Abaixo, na Figura

1, a demonstracao da morfologia do Filovirus causador da doenca Ebola.

FIGURA 1: Morfologia ultraestrutural exibida por um virion
do virus Ebola.

Fonte: https://cdcmuseum.org/items/show/4. Acesso em:
1° de novembro de 2024.
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Dentro dessa ordem, a familia Filoviridae estd mais proxima das familias

Paramyxoviridae, Pneumoviridae e Sunviridae. A familia Filoviridae abrange alguns
géneros virais que se distinguem pela distribuicdo geografica, pelos diferentes
hospedeiros e pela variada organizagcao genémica (Kuhn et al., 2019).

Segundo Emanuel et al. (2018), a familia Filoviridae € composta por trés géneros
distintos: Ebolavirus, Marburgvirus e Cuevavirus. O género Ebolavirus € o mais diverso,
abrangendo cinco espécies reconhecidas: Zaire ebolavirus (EBOV), Sudan ebolavirus
(SUDV), Reston ebolavirus (RESTV), Tai Forest ebolavirus (TAFV) e Bundibugyo
ebolavirus (BDBV). O género Marburgvirus inclui apenas uma espécie, Marburg
marburgvirus, que possui duas variantes: MARV e Ravn virus (RAVV). O terceiro género,

Cuevavirus, € o mais recente e também composto por uma Unica espécie, Lloviu

cuevavirus (LLOV).

3.4 EBOLA

As infec¢Bes causadas pelas espécies virais BDBV, EBOV, SUDV e TAFV séo
denominadas como doenca do virus Ebola, e sédo conhecidas por causarem doencas em
populacdes humanas (Anthony; Bradfute, 2015).

Em 1976, no norte do Zaire (atual Republica Democrética do Congo), foi registrado
0 primeiro surto de Ebola, esse evento ocorreu dentro e nos arredores do hospital
missionario em Yambuku, localizado proximo ao rio que batizou a doenca, o rio Ebola. A
transmissao hospitalar foi um fator determinante no primeiro e nos surtos subsequentes
da doenca, pois promoveu a disseminacdo viral através da reutilizacdo de agulhas
contaminadas (Coltart et al., 2017).

Dados epidemioldgicos coletados ao longo dos ultimos 40 anos indicam que a
infeccdo humana ocorre principalmente por meio do contato com fluidos corporais
infectados. Essa contaminacgéo pode acontecer por transbordamento, como no caso do
contato com sangue de um animal contaminado durante o abate de carne de caca, ou
por transmisséo direta entre pessoas (Mufoz-Fontela e McElroy, 2017).

Dixon e Schafer (2014) relataram que a transmissdo do virus ocorre inicialmente
pelo contato com animais silvestres infectados, seguida pela disseminagao de pessoa
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para pessoa através do contato direto com fluidos corporais, como sangue, urina, suor,

sémen e leite materno. O periodo de incubacéo varia entre 2 a 21 dias. Individuos
infectados podem transmitir o patdgeno enquanto apresentam sintomas ou nos estagios
avancados da doenca. A transmissdo também pode ocorrer post-mortem, durante o
manuseio do corpo para rituais funerarios. Exemplificacdo dos mecanismos de
transmissao (Figura 2).

FIGURA 2: Ecologia e transmisséo do virus Ebola

Fonte: Disponivel em: https://cdcmuseum.org/items/show/5. Acesso
em 1° de novembro de 2024.

Conforme El Sayed et al. (2016) os principais sintomas da doenca causada pelo
virus Ebola incluem distarbios hematoldgicos, linfaticos e imunologicos. Os individuos
infectados geralmente apresentam um quadro clinico semelhante ao da gripe, com febre,
calafrios, dor abdominal, cefaleia, mialgia, mal-estar, artralgia, tosse e faringite com
disfagia. Contudo, manifestacdes hemorragicas e complicacdes diferenciadas tornam o
Ebola distinto de outras infecgdes virais.

Apesar dos desafios significativos nos mecanismos de logistica e transporte de
equipamentos laboratoriais, testes laboratoriais como ELISA - Enzyme Linked Immuno

Sorbent Assay, imunoensaios, genes geneticamente modificados, proteinas, anticorpos
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monoclonais e métodos de deteccdo do EBOV baseados em antigenos virais foram

executados como ferramentas eficazes para diagnostico (Kaushik et al., 2016).

De acordo com Fischer, Uyeki e Tauxe (2015), ndo existem terapias antivirais
especificas para a doenca, tornando o tratamento clinico de suporte crucial. Devido a
intensa perda de liquidos e hipotensdo que o0s pacientes podem experimentar, a
reposicdo de fluidos € essencial. A administracdo de antibidticos empiricos é
frequentemente realizada devido ao risco potencial de translocacdo de bactérias
intestinais. O paracetamol e outros analgésicos sao utilizados para aliviar a dor
abdominal. Porém anti-inflamatérios ndo esteroidais e aspirina ndo sao recomendados,
pois podem inibir a funcéo das plaquetas e agravar a baixa contagem de plaguetas, uma
caracteristica proeminente da doenca.

Kiggundu et al. (2022), descreveram que em 17 de setembro de 2022, o Centro
Nacional de Operacdes de Emergéncia em Saude Publica de Uganda e o programa VHF
do Instituto de Pesquisa de Virus de Uganda receberam a notificacdo de um caso
suspeito de febre hemorragica em um paciente do sexo masculino aproximadamente de
26 anos que vivia no subcondado de Madudu, distrito de Mubende, no centro de Uganda.

O paciente havia sido transferido ao Hospital Regional de Referéncia de Mubende
(MRRH) no dia anterior por uma clinica de saude privada. No momento da admissao, o
paciente apresentava febre alta, dor abdominal, diarreia, dor no peito, perda de apetite,
tosse seca, vOmito com sangue e sangramento nos olhos. Ele ndo relatou nenhuma
viagem recente ou exposi¢cado conhecida ao virus Ebola. Com base nos protocolos de
salde publica para suspeita de febre hemorragica viral, o paciente foi isolado no MRRH
pela equipe de saude do distrito de Mubende para aguardar os resultados dos exames
laboratoriais (Kiggundu et al., 2022). O Instituto de Pesquisa de Virus de Uganda (UVRI)
confirmou a infeccdo pelo virus causador da doenca Ebola, apds analisar a amostra
retirada do paciente que faleceu mais tarde (Naeem et al., 2023).

O reaparecimento da variante viral EBOV na Guiné, Uganda e Republica
Democratica do Congo (RDC) demonstra a necessidade continua de vacinas seguras e
eficazes contra esse patdgeno mortal, em conjunto a aplicacéo de estratégias eficientes
de prevencdo. Apesar dos surtos de EBOV terem impactado negativamente e

historicamente um nuamero relativamente pequeno de pessoas em nivel global, eles
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causaram grande sofrimento e causaram grandes prejuizos econdémicos em paises

endémicos (Woolsey e Geisbert, 2021).

Segundo Wolf et al. (2021), a vacina Ervebo contra o Ebola foi desenvolvida por
meio de uma colaboracéo global que proporcionou a base para seu desenvolvimento e
licenciamento bem-sucedido em cerca de cinco anos. Durante este periodo, o0s
processos de fabricacdo foram refinados e as doses foram disponibilizadas para
agéncias de saude publica, a fim de serem utilizadas no combate aos surtos continuos
de EVD. Novas pesquisas, estdo em andamento para avaliar mais detalhadamente a
seguranca, imunogenicidade e eficacia da vacina em populacdes adicionais que néo

foram incluidas no programa inicial de desenvolvimento clinico.

3.5 MARBURG

O virus Marburg foi identificado em 1967 na cidade de Marburg, na Alemanha,
durante um surto que acometeu funcionarios de um laboratério que foram expostos a
tecidos de macacos contaminados, provenientes de Uganda (Negredo et al., 2011).

Wellington et al. (2022) descreveram que, muitos dos outros surtos relatados
comecaram em minas infestadas por morcegos frugivoros encontrados principalmente
na Africa. Esses dados sugerem que a infeccdo resultou principalmente da extensa
exposicdo a minas e a pratica de trabalhos manuais. Préticas culturais, além de
ambientes familiares e hospitalares altamente vulneraveis, criam um cenario favoravel
para a ampla disseminac¢éo do virus.

A febre hemorragica causada pelo virus Marburg (Marburg marburgvirus; MARV) é
uma doenca com alto potencial de letalidade em humanos. A transmisséo entre humanos
ocorre principalmente através do contato e da troca de fluidos corporais infectados, de
forma semelhante a transmisséao de virus do género Ebolavirus (familia Filoviridae): Zaire
ebolavirus (virus Ebola), Sudan ebolavirus (virus do Sudao) e Bundibugyo ebolavirus
(virus de Bundibugyo) (Amman et al., 2015).

Conforme Kortepeter et al. (2020), o transbordamento viral inicial para humanos
provavelmente ocorre através de morcegos ou outros hospedeiros intermediarios, mas

a rota e os fluidos especificos envolvidos ainda ndo sao totalmente compreendidos.
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Embora a transmissao aérea nao tenha sido demonstrada em surtos humanos, é

possivel que goticulas contaminadas alcancem as membranas mucosas. A infeccdo por
aerossois nas vias respiratorias foi comprovada em modelos animais. Além disso, a
transmissdo sexual pds-infeccdo e a presenca do virus no sémen também foram
documentadas.

Ristanovi¢ et al. (2020) descreveram que 0s sintomas clinicos comecam a se
manifestar apds um periodo de incubacé@o que varia de 2 a 21 dias. A fase inicial das
manifestacdes é caracterizada por sintomas semelhantes aos da gripe comum, enquanto
a fase subsequente inclui sintomas que causam dores abdominais e afetam o sistema
nervoso central, o sistema respiratério e vascular, além de causarem hemorragia. Os
sinais clinicos tipicos incluem dor abdominal, anorexia, diarreia, fadiga, mal-estar,
nauseas, mialgia, erup¢ao cutanea maculopapular, faringite e vémitos.

Srivastava et al. (2023) ressaltaram que essa patologia € causada por um virus
para o qual ainda ndo existe cura conhecida. Portanto, a estratégia vacinal torna-se o
mecanismo mais eficaz para evitar a propagacao deste patégeno. Atualmente, ndo ha
vacinas disponiveis para prevencao. No entanto, pesquisadores estdo conduzindo
estudos e ensaios clinicos para desenvolver uma vacina segura e eficaz contra o virus
Marburg. avaliadas.

Testes realizados em macacos Cynomolgus demonstraram o potencial de
avancos nos estudos e testes da vacina rVSV-MARYV contra o Marburg (Camargos et
al., 2024).

3.6 AMEACA ZOONOTICA DO CUEVAVIRUS

Um novo virus, denominado virus Lloviu (LLOV) foi detectado recentemente em
morcegos da espécie (Miniopterus schreibersii Kuhl, 1817) em Cueva del Lloviu,
Principado de Asturias, Espanha (Kuhn et al.,, 2010). Eventos generalizados e
consecutivos que provocaram a morte de morcegos Schreibers na Peninsula Ibérica em
2002 resultaram em sua descoberta (Toth et al., 2023).

Duas décadas apos a descoberta do virus LLOV muitas questfes permanecem

pouco esclarecidas sobre a natureza do virus, como o risco de transbordamento
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zoonotico e o potencial patogénico para morcegos e humanos (Kemenesi et al., 2022).

Kemenesi et al. (2018) descreveram que em 2013 no nordeste da Hungria
(montanha Bukk) ocorreu um incidente que provocou a morte de aproximadamente 500
morcegos da espécie M. schreibersii em uma colbnia. Apds a investigacdo do evento
apenas carcacas envelhecidas puderam ser coletadas, o que prejudicou a investigacéo
virolégica. Foram encontrados coagulos sanguineos no nariz de varios individuos,
resultado de possiveis hemorragias respiratorias. Outras colénias de morcegos
conhecidas na é&rea foram analisadas, porém n&o foram contaminadas naquele
momento. Em 2016, cinco individuos de morcegos de Schreiber foram detectados com
0 mesmo quadro sintomatico, no nordeste da Hungria, aproximadamente 50 km do local
do incidente de 2013.

De acordo com Hume et al. (2022), apesar de seu potencial patogénico ainda
permanecer pouco conhecido, as semelhancas com EBOV e MARV provocam
preocupacdes de que ele possa ser patogénico para os seres humanos. O potencial de
transbordamento do LLOV é um fator preocupante devido a distribuicdo geografica da
espécie hospedeira, Miniopterus schreibersii, que pode ser encontrada na maior parte
do sul da Europa, partes do norte da Africa e grande parte do Oriente Médio, onde vivem
mais de 100 milh&es de pessoas.

A organizacdo genémica do LLOV é similar a dos membros do Ebolavirus e do
Marburgvirus, esse virus possui um genoma de RNA de fita simples e sentido negativo,
com 19 kb de comprimento, que contém 7 Open Reading Frames (ORF), codificando
para as proteinas nucleoproteina (NP), proteina viral-35 (VP35), VP40, glicoproteina
(GP), VP30, VP24 e RNA polimerase (L) dependente de RNA (Ramirez de Arellano et
al., 2019).

Embora a realizacdo de uma abordagem de genética reversa e experimentos in
vivo para LLOV sejam necessarios para fornecer evidéncias diretas da patogenicidade
viral e especificidade do hospedeiro, os dados encontrados indicaram que as
propriedades gerais do LLOV GP sao semelhantes as dos outros filovirus, e que o LLOV
tem o potencial, pelo menos do ponto de vista da interacdo GP-

receptor/co-receptor, infectar muitas células de mamiferos, incluindo as de
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humanos, macacos e porcos, com tropismo preferencial por algumas células de

morcegos (Maruyama et al., 2014).

4 CONSIDERACOES FINAIS

Fatores ambientais podem propiciar condi¢cfes favoraveis ao nicho ecoldgico dos
virus, visto que inimeros agentes patogénicos virais originaram-se no continente
africano. Mudancas ecoldgicas também séo favoraveis para esses patdgenos, pois estao
diretamente relacionadas ao deslocamento das espécies de seus habitats naturais.
Considerando as informacdes obtidas em relacdo a dindmica de transbordamento viral,
e a semelhanca gendmica do virus Lloviu aos filovirus que causam as doencas em
populac6es humanas Ebola e Marburg, além da expansdo geografica da espécie de
morcego afetada, torna-se necessario como medida de prevencdo a realizacdo em
pesquisas sobre o possivel potencial patogénico desse novo filovirus em outros
mamiferos, incluindo seres humanos.

A analise desses trabalhos evidenciou informacdes relevantes sobre o processo de
transbordamento viral, a contaminacao entre as populacées humanas, o quadro clinico
das doencas e as estratégias de prevencdo. Portanto, conclui-se que torna-se
fundamental disseminar informacbes sobre o0s mecanismos que faciltam o
transbordamento viral, juntamente com a realizacdo de pesquisas, visando promover
alternativas eficazes de prevencgédo e tratamento para as pessoas afetadas pelos virus
que causam as doencas Ebola e Marburg, reduzindo assim o contagio e a transmissao

dessas doencas entre popula¢cdes humanas.

ABSTRACT

Emerging diseases are previously unknown diseases in which incidence rates and
geographic distribution increase rapidly. The objective of the present study was to
describe the origins of emerging and reemerging diseases caused by the filoviruses
Ebola, Marburg, and Lloviu. The review research was conducted through the PubMed
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and Google Scholar databases, using the keywords: emerging diseases, zoonoses, Vvirus
ecology, filoviruses, Ebola, Marburg, and Lloviu. Exclusion criteria were applied: articles
not available in full text, those that mentioned related keywords but did not directly address
the central theme of the study, and studies that did not provide complete data. After
applying the criteria, 46 articles were selected. The data obtained demonstrated that
zoonotic spillovers, such as those occurring with filoviruses, play an important role in the
origin of emerging and reemerging diseases. Additionally, spillovers can be favored by
genetic, environmental, and behavioral factors. Therefore, researching filoviruses
becomes crucial in preventing them, considering their high lethality and health impacts. It
is concluded that effective prevention measures are essential to mitigate the risks of new
outbreaks and contaminations.

Keywords: Emerging diseases. Filovirus. Ebola. Marburg. Lloviu.
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