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RESUMO

Este trabalho de concluséo de curso sintetiza a trajetéria pedagoégico-académica
percorrida ao longo da graduacdo em Medicina, utilizando a experiéncia central na
iniciacdo cientifica como eixo condutor para reflexdes sobre a formacdo médica. A
vivéncia no projeto "UnCoVER-Brasil", que envolveu a revisdo minuciosa de 2379
prontuarios de pacientes com COVID-19 e a correlagao de dados clinicos com variantes
virais e elementos sociodemograficos, transcendeu a esfera técnica da pesquisa, serviu
como um microcosmo da pratica médica, expondo o discente a complexidade do
sofrimento humano, a imprevisibilidade da evolugao clinica e a realidade operacional de
um hospital de referéncia durante uma crise sanitaria. Dessa imersdo, emergiram
aprendizados fundamentais sobre a importancia do protagonismo do paciente, da
comunicagao em situagdes de extrema gravidade e da resiliéncia das equipes de saude.
A analise dos prontudarios, mais do que uma coleta de dados epidemioldgicos, foi um
exercicio de interpretacdo de histérias de vida, solidificando a compreensdo da
anamnese como ferramenta central e da responsabilidade inerente ao ato médico.
Conclui-se que a formagao foi um processo continuo de amadurecimento, que equipou
o graduando ndo apenas com conhecimentos técnicos e cientificos, mas também com
uma perspectiva humanistica, ética e empatica, essencial para o exercicio futuro da
profissdo. A trajetdria académica, portanto, consolidou-se na intersecao entre a rigorosa
investigacao cientifica e o desenvolvimento das competéncias clinicas e humanas
necessarias para uma atuacéo médica integral e resolutiva.

Palavras-chave: Educacao Médica; Covid-19; Saude Coletiva.



ABSTRACT

This conclusion course work synthesizes the pedagogical and academic journey
undertaken throughout the medical degree, using the core experience in scientific
initiation as a guiding axis for reflections on medical training. The immersion in the
"UnCoVER-Brazil" project, which involved the meticulous review of 2379 medical records
of COVID-19 patients and the correlation of clinical data with viral variants and
sociodemographic elements, transcended the technical sphere of research. It served as
a microcosm of medical practice, exposing the student to the complexity of human
suffering, the unpredictability of clinical evolution, and the operational reality of a
reference hospital during a health crisis. From this immersion, fundamental lessons
emerged regarding the importance of patient autonomy, communication in situations of
extreme gravity, and the resilience of health teams. The analysis of medical records,
more than a collection of epidemiological data, was an exercise in interpreting life stories,
solidifying the understanding of medical history as a central tool and the responsibility
inherent to the act of medicine. It is concluded that the training was a continuous process
of maturation, which equipped the graduate not only with technical and scientific
knowledge but also with a humanistic, ethical, and empathetic perspective, essential for
the future exercise of the profession. The academic trajectory was thus consolidated at
the intersection between rigorous scientific investigation and the development of the
clinical and human competencies necessary for a comprehensive and effective medical
practice.

Keywords: Medical Education; Covid-19; Public Health.
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“Caminhas entre mortos e com eles conversas

sobre coisas do tempo futuro e negdcios do espirito.

A literatura estragou tuas melhores horas de amor.

Ao telefone perdeste muito, muitissimo tempo de semear.
Coracao orgulhoso, tens pressa de confessar tua derrota
e adiar para outro século a felicidade coletiva.”

Carlos Drummond de Andrade

Pandemias e distancias, ou da Educacao mediada
por telas, ou ainda, Ser semente sem jardim

Um grupo de pessoas se difere de uma comunidade. Nao se cria uma
comunidade apenas colocando-as juntas e esperando que convivam. E preciso algo que
nutra nesses candidatos a comuns, um impeto de vinculo, que deve surgir
reciprocamente de modo que tanto a raiz-vinculo emanada como aquela atraida se
toquem no meio do caminho, e desse entrelagcamento firmem um pacto de convivéncia.
Mas de que forma ha de se estimular raizes sem a Terra como espago imprescindivel
para a presenca das mesmas, muito mais que um pano de fundo, o espago-territorio é
componente essencial na criagdo e manutencao desses lagos. Trata-lo como decoracao
supérflua, como substituivel ou até mesmo esquecé-lo como componente dessa
equagao pode gerar um déficit que muitas vezes passa despercebido, mas se mantém
como um grilo a cantar distante, que as vezes conseguimos ouvir, as vezes nao,
mantendo a sensagao de que “estou esquecendo de algo que nio sei 0 qué”.

E assim tentamos nos firmar, em tecno-terreno estéril, mediado pela distancia e
impessoalidade,

Quanto tempo, afastados pelo virus, demoramos para realmente conseguirmos
olharmos uns nos olhos dos outros? Quantas professores e colegas que so6
conseguimos descobrir suas caracteristicas fisicas ou de temperamento muito depois
de ja termos encerrado nosso ciclo com eles?

Ha educacao sem o olhar?

Tudo aquilo que tange a pedagogia pode ser compilado em bytes transmitidos
pela via maquina-maquina? Nao ha nada de humano que se perde nessa transmissao?
O toque, o cheiro, o humor; o passo vagaroso dos dias dificeis, o acalanto do colega
que percebeu o passo, 0s espacos de vivéncia casuais, os encontros ao acaso. Cercear
a vivéncia universitaria ao momento e espaco delimitados, com hora e “local” para
acontecer, que se inicia e termina em um clique; eliminando completamente os meios-
do-caminho, e com eles toda a possibilidade de se enxergar atalhos, talvez mudancas
de rotas, uma nova arvore, um novo amigo, uma nova ideia, outra vida. Na terceira
margem costumam viver os peixes mais surpreendentes. O teletransporte para o cyber-
momento-espago pedagdgico priva o aluno (e o docente, porque nao?) de toda a
caminhada (literalmente ou ndo) que o leva até Ia, de todos os obstaculos que o podem
fazer desviar, de todos os ventos que o podem afastar de itaca, mas a conhecer Calipso,
Humaita ou ltirapina. A condenagdo a monotonia, no seu sentido mais cru, da total
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privagao de outros tons, outras chances, outras cores. Se 0 caminho se faz caminhando,
pra que quero chegar num pulo?

E assim, retornamo-nos a comunidade, que nao se traduz em vinculos
prazerosos como fonte de gozo apenas; se estabelece como uma rede sélida, de
vinculos pessoais engendrados, de dificil dissolugao, de respeito mutuo pelo individuo-
outro e pela proépria instituicdo; uma comunidade por si s6 € uma simbiose, que existe
de maneira autbnoma e é cuidada por seus componentes para que se mantenha, pois
a partir dela todos também se mantém. Sem esse comprometimento coletivo, impossivel
se faz a manutencao desse ente vivo, que seria capaz, se bem nutrido, de amortecer
pressoes, aliviar demandas, descomplicar tarefas, propiciar celebracbes e presencas,
evitar conflitos, em suma, dar a chance de que a partir dele se possa brotar Vida.

Pode-se retirar um galho de uma arvore qualquer, digamos frutifera a titulo de
exemplo, lapida-lo a fim de que se torne uma muda quando plantado em solo
apropriado, em compartimento limitado para controlar o tamanho de suas raizes e
assim o tamanho da planta como um todo, poda-la de maneira que impega de tomar
as proporgdes que um dia poderia alcangar, amarrar e torcer seus galhos com hastes
de arame, moldar seu formato, separando onde se queira separar e aproximando onde
achar que deve, tensionando-os contra o caminho tragcado pelo seu proprio material
genético, quando necessario podando-a ainda mais para que foque sua mobilizagao
energética apenas para onde interessa a esse agente externo, que a imprime com
extrinsecos critérios: estéticos e produtivos, e garante que ela ainda que limitada,
moldada, apertada e privada de seu pleno crescimento, viva seus ciclos e produza
seus frutos como se vivesse nos campos limpos de infinita terra profunda.

Qual o sabor da fruta de um bonsai? Sabera um dia o que é ser floresta?

bonsai

Talvez, ser floresta seja um dos ensinamentos mais importantes para a pratica médica.

Arvores sem florestas s3o um fenémeno particular da natureza, chamam
atencdo por onde estdo, sdo facilmente localizadas, podem ter seus recursos mais
valorizados pela escassez, mas também, ficam mais suscetiveis aos ventos e aos raios,
sem ter outras a quem dividir as imposicoes do tempo, se tornam vulneraveis.

Ha quem saiba disso, e sabem muito bem. Ha aqueles que esperam
ansiosamente a chegada dessas deslumbradas arvores, encantadas com o novo
mundo, tomadas pela emog¢éo e maravilhamento, que ndo olham ao ch&o para saberem
onde pisam, e mesmo se olhassem passaria batido. Pra quem nao tem floresta qualquer
matinha serve.

Coletivos guiados por motivos torpes e de métodos escusos se aproveitam de
situagdes causadas por essa exagerada individualizagao sistematica e oferecem-se de
bracos abertos para acolher aqueles que n&o possuem ninguém nesse novo mundo,
nessa nova vida, com o sorriso convidativo e o abrago fraternal oferecem a solucao
completa para essa solidao que parecia inescapavel, a tdo sonhada floresta, segura e
convidativa, que a primeira vista insiste em cativar e convencer, até conhecer suas
raizes. As violéncias sistematicas ainda sdo o preco a se pagar aqueles que negociam
tendo como moeda de troca o monopdlio do espago coletivo e de vivéncia, se
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aproveitando da falha que se apresenta, no que tange a possibilidade de
estabelecimento desses vinculos.

Por sorte, todos os dias lirios rompem o asfalto, trazendo ao debate pontos de
fuga dessas rotas ja conhecidas, desses métodos ja podres e cada vez menos efetivos.
Espacgos-outros tém surgido, catalisados por energia daqueles que se cansam de jogar
0 jogo posto e estdo criando o seu proprio. O ambiente universitario ainda ferve em
ideias de irromper com 0s vasos e arames e semear suas proprias florestas. Nada
contera a primavera.
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“Conheci as torres e os cemitérios
Conheci os homens e os seus velérios
Quando olhava da janela lateral

Do quarto de dormir”

L6 Borges

Maos nos numeros, ou dos Prontuarios como
portas

A seguir, se encontrara a exposi¢gao de meu maior contato durante a graduacao
com a pesquisa académica. No inicio de 2022 fui convidado para auxiliar na coleta de
dados do projeto UnCoVer-Brasil, que sera descrito abaixo. No inicio tinha como funcao
coletar dados em extensa revisdo de prontuarios, que se traduziram em muitas tardes
e noites em frente ao computador em uma pequena salinha nos fundos do pavilhdo das
Moléstias Infecciosas do Hospital das Clinicas de Ribeirdo Preto. Muito tempo de férias
durante meus anos de graduagao ocorreram nesse lugar, sucessivos anos fazendo esta
mesma contribuicao, prontuario apds prontuario, um a um, 2379 no total, meus, mais de
700. O tempo naquela sala sem janelas parecia correr diferente da tarde que caia fora
do hospital.

As horas seguidas lendo os longuissimos prontuarios das internagoes
prolongadas ocorridas no hospital, os flashes dos noticiarios relembrando os momentos
de maior arrocho da pandemia, os rostos dos pacientes seguidos da tarja preta: “6bito”,
as historias que se repetiam, os mesmos caminhos, os mesmos obstaculos, os mesmos
desfechos. Aqueles que vieram de cidades vizinhas, aqueles que trabalhavam no
hospital, aqueles que ja chegavam desenganados. A pandemia tomou outras cores a
partir desse contato, andar naqueles corredores e pensar os pacientes que estiveram
internados la durante esse momento, ver as evolugbes da ala covid assinadas por
muitos profissionais diferentes, os afastamentos colocaram a prova a resiliéncia das
equipes em ter que se desdobrar para cumprir com o papel que estava sendo
subitamente exigido deles nesse momento, médicos, esses, que muito provavelmente
nao imaginariam ter de viver isso ou trabalhar nessas condigdes, residentes de
dermatologia, doentes septuagenarios, cirurgides plasticos; todos integravam as linhas
de combate ao virus, que deixava marcas naqueles que passavam pelo hospital nesse
momento. Recordes de o6bito diarios, momentos em que havia mais paradas cardiacas
simultdneas do que equipes de reanimacgdo, esgotamento de materiais e EPI,
sucessivas jornadas de trabalho sem saber se haveria alguém que assumiria o proximo
plantdo. Tudo isso saia da tela pelos prontuarios e preenchia as paredes daquele lugar,
os rostos de quem passou por isso nao podia disfargar. O desabafo da residente ao ser
questionada o que queria fazer quando fosse infectologista: “nunca mais pisar aqui”.
Ninguém passou ileso.

Me lembrava de meu tio, médico relativamente recém-formado, que em
momento de pico da pandemia, se viu como chefe da UTI Covid no hospital em que
trabalhava, na auséncia de colegas para fazer o mesmo, esgotou-se da missao apos
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algumas semanas, no momento em que seu proprio pai foi admitido no seu setor, foi 0
ultimo dia de meu tio trabalhando por 1a; meu avd, assim como muitos outros, néo
chegou a receber alta do hospital, com apenas uma vacina no brago, as primeiras tosses
surgiram na véspera da segunda dose, ja era tarde. O cilindro de oxigénio na sala de
sua casa, a ultima reunido dos filhos com o pai para leva-lo a ambulancia, seria melhor
cuidado no hospital. Quando a ambulancia saiu rumo a internagao ja sentiamos.

E na minha sala, de fone de ouvido e jaleco, captando todas essas informagoes
como quem I|é relatos historicos, depreendendo das entrelinhas os sentimentos
daqueles que evoluiam os pacientes ser ter certeza de como seria 0 amanh3,
levantando informagbes muito mais que epidemioldgicas, como quem resgata de
arquivos histoéricos, usando dos numeros e dados como forma de preencher lacunas e
criar cenarios, traduzir as expressdes dos funcionarios que me cercavam, compreender
o alivio que todos eles carregavam pelos tempos que se sucederam; em todos os
plantdes, por piores que fossem, jamais se igualariam aqueles tempos.

Nos intervalos de almogo, debaixo das grandes arvores que me protegiam do
sol e pingavam goticulas nos meus livros, Calibds e Gabrielas observavam comigo a
vida que continuava naquele hospital, lugar ou outro trazia homenagens que remetiam
aqueles tempos, mas a chaga ainda aberta exclamava por trégua, o esforco de levar a
vida como se isso nunca tivesse acontecido vinha como forma de se manter séo e de
respeitar aqueles que se foram, mas algumas marcas, nunca passam.

O que se segue é a pesquisa em si, construida a muitas maos de diversos
pesquisadores que debrugaram-se sobre estes dados para trazer elucidagdes sobre a
pandemia que nos cercou.

O referido estudo de Iniciagao Cientifica € um recorte tematico componente do
projeto intitulado “Sequenciamento do Genoma de SARS-Cov-2 em amostras clinicas
analisadas no Hospital das Clinicas da FMRP/USP” que se propbe a processar dados
clinicos e epidemiolégicos referentes aos casos de infecgdo por SARS-CoV-2 atendidos
pelo Hospital das Clinicas de Ribeirdo Preto - FMRP/USP, desde marco de 2020, e a
subsequente correlagédo entre os dados coletados e a variante viral que se apresentava
nos casos em questao. A fim de determinar a variante viral presente em cada caso, foi
realizado sequenciamento genético de amostras respiratérias positivas por PCR dos
casos atendidos pelo Hospital no referido periodo, totalizando 2395 amostras coletadas
de 2379 pacientes, sequenciadas e a serem posteriormente analisadas. A analise e
coleta de dados foi efetuada por uma equipe de pesquisadores através da revisao de
prontuarios eletrénicos disponibilizados pelo sistema de armazenamento interno do HC-
FMRP/USP.

O estudo em questao tem por objetivo: conhecer as cepas circulantes de SARS-
CoV-2 entre os casos confirmados atendidos no complexo HC FMRP USP no periodo
do estudo; estabelecer a dindmica da circulagdo destas cepas, com a evolugido da
frequéncia de cada cepa ao longo do tempo; verificar possiveis associagdes entre as
distintas cepas de SARS-CoV-2 identificadas e as condigdes predisponentes
observadas nos casos de covid-19, buscando comparagdo com dados da literatura.

Tendo isso em vista, a presente IC se propunha a coletar os dados necessarios
para a elaboracao da andlise a ser efetuada pela equipe de pesquisadores, fornecendo
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o substrato necessario para o estabelecimento das dindmicas, evolucao e associacoes
supracitadas; além de avaliar fatores de risco para evolug¢ao grave de covid-19, como a
presenca de doencas de base e fatores predisponentes, o que é essencial para a
compreensdo e manejo clinico de casos de covid-19, especialmente em funcdo das
diferentes variantes que circularam até o momento.

A seguir se encontra o substrato tedrico usado para a pesquisa em questao,
consistiu em revisao de literatura acerca do conhecimento a época a respeito do virus
SARS-CoV-2 e suas repercussdes até entao:

A pandemia pelo novo coronavirus foi reconhecida pela Organizagao Mundial de
Saude (OMS) em margco de 2020. Desde entdo, mais de 700 milhdes de casos
receberam confirmagéo diagndstica de infecgdo pelo novo coronavirus, com mais de
seis milhdes de dbitos associados a Doenga pelo Coronavirus 2019 (covid-19). Esta
pode ser considerada a maior crise sanitaria mundial desde a pandemia de influenza de
1918 [1].

A rapida disseminagcdo mundial do patégeno levou ao um esforgo global sem
precedentes de caracterizagdo do genoma e da evolugao virais. O numero de depdsitos
de submissbdes de genomas de SARS-CoV-2 aproximou-se de 400 mil até janeiro de
2021 [3]. O novo coronavirus foi primeiramente descrito através de técnicas gendmicas
de Sequenciamento de Nova Geracao (SNG), em secregbes broncoalveolares obtidas
a partir de um surto de pneumonia até entdo desconhecida, iniciado em dezembro de
2019, na cidade de Wuhan, China. Foi entdo nomeado SARS-CoV-2, baseado em
analises filogenéticas e taxondémicas. Por conta de sua elevada transmissao inter-
humana, rapidamente se disseminou para outros paises [1, 4, 5].

Etiologia:

SARS-CoV-2 pertence a familia Coronaviridae, a qual € composta de virus
envelopados com o mais longo genoma de RNA de fita simples de sentido positivo. A
familia Coronaviridae, a maior da ordem Nidovirales, ¢ subdivida nas subfamilias
Torovirinae e Coronavirinae. Esta, por sua vez, é formada pelos grupos alfa, beta, gama
e delta, sendo os dois primeiros associados com infeccao de mamiferos (camelos,
morcegos, camundongos, caes, gatos e seres humanos, dentre outros) e os dois ultimos
de aves, sendo que virus do grupo delta também foram encontrados infectando
mamiferos. Até o0 momento, sdo conhecidas sete espécies de coronavirus implicadas
em infecgdes nos seres humanos: duas no género alfa (HCoV-NL63 e HCoV-229E) e
cinco no género beta (HCoV-0OC43, HCoVHKU1, SARS-CoV, MERS-CoV e SARS-CoV-
2). Os B-coronavirus sédo responsaveis por infecgdes tanto em animais silvestres como
em seres humanos [1, 4-6].

Estrutura viral:

Os coronavirus apresentam conformacao esférica e poliédrica, com 80 a 160 nm
de didmetro, possuindo um grande genoma (27,6 a 31,6 kb). A microscopia eletronica,
observam-se peplémeros em sua superficie, constituidos de trimeros de uma espicula
(spike) proteica (S), que lembram uma coroa, de onde decorre sua nomenclatura. O

15



envelope é protegido por uma membrana glicoproteica (M). O envelope possui uma
capa proteica em pequena quantidade (E), a qual desempenha um papel na montagem,
liberacdo e patogenia viral.

Ainda, ha um nucleocapsidio protéico (N) que se liga ao RNA[1, 4, 5]. O genoma
do SARS-CoV-2, de 29,8 kb, possui 14 fases de leitura aberta, as quais decodificam 27
glicoproteinas, sendo 15 proteinas n&o estruturais (como a replicase) e 12 estruturais
(dentre as quais S, E, M e N) [4]. Sua proteina S possui duas subunidades, S1 e S2,
associadas, respectivamente, a ligagdo e fusido celulares. S1, por sua vez, esta
subdivida em duas regides: Dominio de Ligacao de Receptor (RDB) e Dominio Terminal-
N (NTD), envolvidas na ligacdo e na entrada viral na célula do hospedeiro,
respectivamente. Tais regides sdo alvo para a neutralizagao por anticorpos e para agao
de peptideos terapéuticos e séo locais onde sao observadas as mutagdes genéticas
mais relevantes presentes nas diferentes variantes virais. Essas mutacdes podem
implicar aumento da transmissibilidade e alterar a patogenicidade, ao incrementar a
afinidade da proteina S com os receptores celulares e, assim, facilitar a ligagao e entrada
viral.

Ja foram observadas diferengas consideraveis entre o SARS-CoV e SARS-CoV-
2, nas duas regides do RDB da Spike que interagem com a enzima conversora de
angiotensina tipo 2 (ACE-2), o que impede que anticorpos previamente produzidos
contra SARS-CoV protejam adequadamente contra a infecgdo por SARS-CoV-2. SARS-
CoV-2 parece também ser mais capaz de infectar e replicar no parénquima pulmonar
de seres humanos do que SARS-CoV [1, 4, 5].

Entrada e replicagéo viral:

A entrada de SARS-CoV-2 no hospedeiro processa-se através da ligacdo do
virus a superficie de células epiteliais. SARS-CoV-2 liga-se ao receptor da ACE-2, o
qual media sua entrada e fusdo com a membrana celular por intermédio da proteina S.
Esta proteina é o alvo central na neutralizagcdo mediada por anticorpos. ACE-2 esta
presente em diversos animais, como anfibios, répteis, peixes, passaros e mamiferos.
Nos seres humanos, receptores de ACE-2 sdo expressos em epiteliocitos alveolares do
tipo Il, células esofagicas, enterdcitos ileares, células miocardicas, células tubulares
renais proximais e em células epiteliais vesicais. Portanto, mutagbes na regidao RDB da
proteina S, presentes em variantes virais, podem estar associadas com diferengas na
patogenicidade dessas cepas. Estudos tém avaliado a participa¢do de outros receptores
e fatores, tais como sulfato de heparan, neuropilinas, acido sialico, CD147 e GR78 [1,
4, 5].

Apos ser endocitado, ocorre a fusdo do virus a membrana celular e o
nucleocapsidio é entao liberado no citoplasma. Através da traducéo, o RNA viral leva a
decodificacdo em proteinas nao estruturais de fungdes variadas, inclusive da
polimerase. Esta, por sua vez, produz antigenoma completo de sentido negativo, o qual
serve como molde para a replicagdo do genoma viral, ao passo que proteinas estruturais
sdo traduzidas e liberadas no reticulo endoplasmatico e citoplasma. A montagem viral
ocorre no completo de Golgi, na qual participam as proteinas M, N, S e E. A seguir, as
particulas virais montadas unem-se a vesiculas e sado por fim exocitadas [4].

Patogenia:
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Apods a entrada em células epiteliais, o virus induz apoptose. A replicagéo viral
resulta em dano e lise celulares. Antigenos virais sdo apresentados a linfocitos T CD8+
e células natural killers (NK). Apds a ruptura epitelial, células dendriticas subepiteliais e
macrofagos tissulares sado capazes de reconhecer tais antigenos, apresentando-os para
linfocitos T CD4+ por intermédio de moléculas da classe |l do MHC, desencadeando a
diferenciacao de células T em células de memoaria Th1, Th17 e Th foliculares (Thf). Por
sua vez, as células Thf auxiliam na diferenciacido de linfécitos B em plasmocitos,
produzindo diversos isétipos de anticorpos, a comecar por IgM. Linfocitos B também
podem diretamente reconhecer antigenos de SARS-CoV-2 e apresenta-los diretamente
a linfécitos Th por moléculas da classe Il do MHC, o que contribui para inducao de
macrofagos. Produgao de 1gG, o que poderia conferirimunidade duradoura, pode seguir
apos a resposta primaria de IgM. Todavia, SARS-CoV-2 parece ser capaz de prejudicar
o desenvolvimento de resposta imune de longa duragao, ao inibir a reagao nos centros
germinativos. Linfopenia B tem sido descrita em casos graves de covid-19. Ademais, o
desenvolvimento de resposta imunitaria T duradoura no contexto de SARS-CoV-2
permanece incerto. Deficiéncia funcional ou expressao exacerbada de marcadores tanto
de ativacao quanto de exaustao de linfocitos T CD4+ e CD8+, tais como FAS, TRAIL,
caspase 3, tém sido notados. Tais achados parecem ser centrais para o surgimento de
deplecao de células T ou linfopenia, presentes em casos graves de covid-19 [4, 7, 8].

Apods a identificagdo do RNA viral, fatores de transcricao ativados no nucleo
disparam a expresséo génica de citocinas inflamatorias e de IFN-I, de onde decorre a
reagao imune inicial ao ataque viral. SARS-CoV-2 utiliza mecanismos de escape perante
a supressao viral resultante dessa resposta imunitaria primaria, como a ubiquitinacdo e
supressao de RNA citosoélico. A auséncia de supressao viral, decorrente de uma
resposta primaria inadequada, permite a replicagao e propagacao virais, levando a
liberacdo de grande quantidade de IFN-I e, por conseguinte, quimiotaxia de neutrdéfilos
e macrofagos para os pulmdes. Essa resposta produz a sindrome de tempestade de
citocinas (MIP-1A, MCP-1, IP-10, GM-CSF, IL-10, IL-7, IL-2, IL-1, IL-6 e TNFa). Esta
sindrome juntamente com a linfopenia compdem as principais alteragdes patoldgicas
observadas na fase aguda de covid-19 [1, 4, 8].

Origem do SARS-CoV-2:

A primeira descrigao de infeccdo humana por coronavirus ocorreu na década de
1960. Nos seres humanos, alguns coronavirus sao responsaveis por infecgdes
respiratorias brandas, a excecdo de SARS, MERS e agora da infeccdo por SARS-CoV-
2, os quais podem estar relacionados a manifestagdes clinicas graves, uma vez que
também podem infectar o trato respiratorio inferior, resultando em pneumonia e severa
sindrome respiratéria. A gravidade resulta particularmente da ativagcdo de
inflamassomas e piroptose, ocasionando a liberacao de interleucina-1B, a qual tem sido
observada em niveis elevados no soro de pacientes com covid-19 [4, 5].

Acredita-se que a disseminagcdo SARS-CoV-2 para seres humanos ocorreu a
partir de animais silvestres. Mutagdes nas proteinas N e S e a homologia de seu genoma
com o de um coronavirus de morcego (HKU9-1) em 96,2% corroboram essa hipotese,
e sua menor similaridade com os coronavirus de SARS e MERS. Ainda que se suspeite
que morcegos sejam a fonte primaria de SARS-CoV-2, é possivel que outro mamifero,
como o pangolim cujos coronavirus retém 99% de similaridade nucleotidica, tenha
atuado como elo intermediario para a transmissao aos seres humanos [4-7].
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Transmissao:

Os mecanismos de transmissao inter-humana relacionados a SARS-CoV-2 sao
o contato intimo, goticulas de bioaerossol e o contato com superficies contaminadas.
Presume-se que goticulas produzidas pela tosse ou espirro de individuos infectados
(assintomaticos, sintomaticos ou na fase pré-sintomatica) carreiam o virus por
aproximadamente um metro, o qual fica suspenso por pouco tempo, mas pode atingir
mucosas (oral, ocular ou nasal) de pessoas proximas, ou superficies e objetos
adjacentes. O virus pode permanecer viavel de algumas horas a alguns dias, o que
favorece sua transmissao por objetos contaminados (roupas, utensilios, etc.). Sua
transmissao por via fecal-oral também é hipotetizada, uma vez que o virus pode infectar
o trato gastrointestinal. Individuos infectados assintomaticos também sao capazes de
transmitir o virus. O comportamento das pessoas e a quantidade de pessoas em contato
sao fatores relevantes para o controle da transmissao viral [1, 4-6]. Uma vez que a
transmissao da covid-19 esta associada ao contato proximo entre as pessoas, através
de goticulas, geradas pela tosse e espirros, por exemplo, recomendagdes para impedir
sua disseminacao envolvem distanciamento seguro entre os individuos, uso de mascara
e luvas e lavagem frequente das méaos [4].

Epidemiologia:

Atualmente o virus ja foi detectado em aproximadamente 218 paises/nacoes,
com diferentes taxas de incidéncia. Acometimento de criangas de todas as idades foi
registrado, mas com incidéncia e gravidade menores em comparacao aos adultos. De
acordo com todos os casos reportados pela OMS, os sintomas de covid-19 foram
classificados com criticos (3,0%), severos (15%) e leves (82%). O numero basico de
reproducgao (RO) tem sido estimado entre 2 e 3, com o tempo de duplicagao epidémico
de 6,4 dias [4-9].

O periodo de incubacéao estimado é de 5,1 dias. Em uma meta-analise foi de 5,3
dias (IC: 95%, 4,5-6,0), ao passo que a OMS estima entre dois e 10 dias e o CDC
estadunidense entre dois e 14 dias [1, 5, 9].

A taxa de letalidade associada ao SARS-CoV-2 esta estimada em 2,0%, inferior
a taxa observada ao SARS e ao MERS. Todavia, nesta que ¢é a terceira infeccdo mais
importante por coronavirus dos ultimos 20 anos entre os seres humanos, o numero de
pessoas infectadas é significativamente superior [4, 5]. A letalidade também varia
grandemente de acordo com o perfil da populagao testada e com a quantidade de testes
realizados nos diferentes paises, sendo superior a 5,0% em algumas casuisticas [1, 6,
8, 10].

Manifestacoes Clinicas:

O espectro clinico da infeccdo por SARS-CoV-2 varia desde individuos
assintomaticos, a quadros leves, semelhantes a resfriados comuns, até pneumonia viral
grave, com Sindrome da Angustia Respiratdria Aguda (SARA). Assim como a letalidade,
a proporcao de individuos assintomaticos varia enormemente de acordo com o pais, em
fungéo do percentual populacional testado. A estimativa de casos assintomaticos varia
entre 18 e 33%, porém ha levantamentos em determinados paises que estimaram em
torno de 80% a proporcao de assintomaticos dentre os infectados [1, 10].
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As manifestagbes clinicas mais comuns de covid-19 séo tosse ndo produtiva,
faringite, nausea, febre, dispneia, dor toracica, hiporexia, diarreia e dor abdominal [1, 4,
5, 9]. O quadro clinico pode ser agrupado da seguinte maneira, a partir de dados um
grande levantamento da pandemia na China: - Quadro leve: aproximadamente 81% dos
casos, 0s quais cursam principalmente com sintomas respiratorios altos: febre,
faringodinia, congestao nasal, cefaleia e mal-estar;

- Doenga grave (14%): com sintomas respiratérios baixos, tais como dispneia,
taquipneia, baixa saturagéo do oxigénio sanguineo e infiltrado pulmonar;

- Doencga critica (05%): insuficiéncia respiratéria aguda grave, choque circulatério,
disturbios da coagulagao, insuficiéncia renal aguda, faléncia de multiplos 6rgaos e
morte.

A classificacdo de gravidade utilizada pelo NIH divide os casos em cinco
categorias: assintomaticos, casos leves, casos moderados (quando ha sintomas
respiratorios baixos, ou infiltrado pulmonar, mas a saturagdo de O2 ¢é igual ou superior
a 94% em ar ambiente), casos graves (FR igual ou superior a 30 incursdes
respiratdrias/minuto, saturagdo de O2 menor que 94% em ar ambiente, relagao
Pa02/FiO2 menor que 300 ou infiltrados pulmonares superiores a 50%) e casos criticos
[1, 6].

O tempo de evolugédo do inicio da sintomatologia até os primeiros sinais de
gravidade (como hipoxemia) é de cerca de uma semana [5]. Doencas de base, tais como
asma (moderada a grave), HAS, DM 1, obesidade, doenga cerebrovascular,
imunodeficiéncias, doenca renal crbnica, infeccao pelo HIV, talassemia, pacientes em
guimioterapia ou em uso de medicamentos imunossupressores, e individuos tabagistas,
idosos, negros e do sexo masculino e gestantes possuem risco maior ao
desenvolvimento de formas graves da covid-19 e evolucdo para 6bito. Dificuldade de
acesso aos servigos de saude adequados também esta associada com aumento da
letalidade. As condicdes subjacentes mais comuns sao hipertensao arterial sistémica
(21,8%), diabetes mellitus (4,3%) e doencgas cardiovasculares (4,2%) [1, 4, 5, 9].

Diagnostico:

O diagndstico de covid-19 baseia-se em histérico epidemiolégico, quadro clinico
e exames complementares. Os exames complementares sdo a deteccao de acido
nucleico, SNG, técnicas de imuno-ensaio (como o ELISA) e tomografia
computadorizada (TC) pulmonar. Os exames laboratoriais sao limitados pelo custo, o
qual restringe seu acesso, tempo decorrido desde o armazenamento até processamento
das amostras, padronizagao distinta de procedimentos entre os laboratérios, variagédo
na carga viral entre os diferentes espécimes clinicos e alta taxa de mutagbes no genoma
viral [1, 4].

Técnicas de PCR: trés técnicas distintas de testes de amplificagdo génica foram
desenvolvidas: RT-PCR, RT-PCR em tempo real e RT-LAMP (reverse transcriptase
loop-mediated isothermal amplification). O RT-PCR em tempo real € o método sensivel
e especifico para a deteccdo de SARS-CoV-2, especialmente em secregbes
respiratorias (naso e orofaringeas). Amostras de saliva, sangue, urina e fezes também
podem ser utilizadas, mas com sensibilidade inferior. Dois testes de um passo de RT-
PCR quantitativo também foram desenvolvidos, aumentando a especificidade e
eficiéncia das reagbes, ao avaliar regides génicas N e ORF1b, com limite de detecgéo
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inferior a 10 cépias virais. Outras reac¢des baseiam-se em regides génicas E da
polimerase de RNA dependente de RNA (RdRP). Um dos desafios colocados para as
técnicas de amplificagdo génica € a possibilidade de mutagdes genéticas dos virus de
RNA resultarem em perda de eficiéncia das reacbes ou mesmo a resultados falso-
negativos [1, 4-6, 11-14].

Pesquisa de antigenos virais: a detecgéo direta do SARS-CoV-2 pode ser feita
por ensaios imunologicos que pesquisem antigenos virais. A sensibilidade desses testes
pode variar entre 50 a 90%. Todavia, tais rea¢des tém como vantagem sua rapida
execucao, dispensando equipamentos caros e equipe especializada, o que os
posicionou como point of care test (POCTs) [1, 4]. A TC de térax € considerada um
método sensivel (até 97%), podendo ser util no diagndstico quando RT-PCR em tempo
real é negativa. Ademais, TC de alta resolu¢do pode ser usada na detecgao precoce da
severidade da infecgao pulmonar [4].

Pesquisa de anticorpos tem sido realizada por diferentes técnicas como ELISA,
IIFT, neutralizacdo, porém ndo para o diagndstico nos casos agudos da doenga
(primeira semana). Sua utilizagéo é destacada para avaliagao epidemiolégica, como em
individuos assintomaticos, sintomaticos com PCR negativa e para analise da imunidade
de pacientes recuperados, bem como estimativas da taxa global de infecgdo em dada
populacdo. Uma limitagdo da pesquisa de anticorpos € a possibilidade de reagao
cruzada com epitopos semelhantes [4].

Prevengao e mutagenicidade:

A vacinacgao é considerada a intervencao em saude publica mais efetiva para o
controle da pandemia por SARS-CoV-2 e prevengao de novos casos. Um esforgo global
em pesquisas sem precedentes resultou em novas vacinas anti-SARS-CoV-2, em
diferentes plataformas, em tempo recorde. O objetivo das vacinas é a ativagao do
sistema imune, com a produg¢ao de anticorpos neutralizantes anti-SARS-CoV-2. As
vacinas com uso aprovado por agéncias de regulacdo internacionais e nacional
aplicadas no Brasil para a populagdo sdo: a coronavac (virus inteiro inativado),
ChAdOx1-S, da Astrazeneca, e Ad26.COV2.S, da Janssen (ambas de vetores virais) e
BNT162, da Pfizer (RNA) [1, 4, 6, 16].

Mutacdes adaptativas no genoma viral podem alterar seu potencial patogénico.
A troca de somente um aminoacido pode modificar a capa idade do virus escapar ao
sistema imune e sua resposta aos imunizantes disponiveis. Tal fato tornou a
genotipagem periodica de SARS-CoV-2 mais relevante e necessaria no contexto do
surgimento de novas cepas virais de preocupagao (VOC), associadas com uma
transmissibilidade maior, tais como Alfa (B.1.1.7), Beta (B.1.351), Gama (P.1) e Delta
(B.1.617.2), bem como no monitoramento da ocorréncia de variantes de interesse (VOI).
Essas variantes podem estar associadas a, além de diferentes padrées de transmissao,
alteracdes na viruléncia, redug¢ao na neutralizagao por anticorpos obtidos naturalmente
ou por imunizacao, limitacées na detecgéo diagndstica e a menor resposta terapéutica
ou de efetividade vacinal. Desta forma, o surgimento de variantes pode ameagar o
esforgo global para vacinagdo em massa da populagéo, uma vez que diversas vacinas
tém como alvo a proteina S, em regiées com a RDB em que muitas mutagdes se
acumulam. Alguns estudos in vitro demonstraram a preservacao da eficacia de algumas
das vacinas disponiveis contra todas as variantes conhecidas, ao passo que outros
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estudos mostram uma reducao na quantidade de anticorpos neutralizantes obtidos com
algumas vacinas perante determinada variante [1, 3, 7].

O presente estudo de Iniciagao Cientifica € um subprojeto do projeto em curso
no Hospital das Clinicas da Faculdade de Medicina de Ribeirao Preto da Universidade
de Sao Paulo (HC FMRP/USP) intitulado “Sequenciamento do Genoma de SARS-Cov-
2 em amostras clinicas analisadas no Hospital das Clinicas da FMRP/USP”. Neste
grande projeto, foram sequenciadas de todas as amostras de secrec¢des respiratorias
positivas por PCR obtidas no complexo HC FMRP USP, com recortes especificos que
associam as diferentes variantes detectadas com as manifestagdes clinicas, a gravidade
e evolugdo dos casos, com as complicagdes e com a reinfecgdo, além de com a
vacinagao entres os profissionais de saude.

O presente estudo objetiva avaliar fatores predisponentes de covid-19, em
funcao das diferentes variantes que circularam na regido de Ribeirdo Preto, no periodo
de margo de 2020 a janeiro de 2022 nas amostras sequenciadas no projeto supracitado.
Tais informacgdes sao Uteis a compreensao da dindmica da pandemia no Estado de Sao
Paulo, bem como do Pais.

Os objetivos especificos:

1 — Conhecer as cepas circulantes de SARS-CoV-2 entre os casos confirmados
atendidos no complexo HC FMRP USP no periodo do estudo;

2 — Estabelecer a dinAmica da circulagéo destas cepas, com a evolucao da frequéncia
de cada cepa ao longo do tempo;

3 — Verificar possiveis associacoes entre as distintas cepas de SARS-CoV-2
identificadas e as condicbes predisponentes observadas nos casos de covid-19,
buscando comparagdo com dados da literatura

Abaixo, uma breve descricdo da metodologia utilizada para realizagdo do estudo:

O estudo em questao é um subprojeto do projeto intitulado “Sequenciamento do
Genoma de SARS-Cov-2 em amostras clinicas analisadas no Hospital das Clinicas da
FMRP/USP”, realizado no ambito do complexo HC FMRP/USP (campus e Unidade de
Emergéncia). Foram selecionadas para o sequenciamento gendmico todas as amostras
de pacientes com PCR em tempo real positiva de amostras de secre¢des respiratérias
obtidas no complexo HC FMRP/USP, desde margo de 2020 até janeiro de 2022.:

Foram consideradas amostras positivas com numero de ciclagens (cycle
threshold) inferior a 30 para o alvo génico N1 ou E; para um mesmo paciente com mais
de uma amostra positiva, foram consideradas apenas amostras com um intervalo igual
ou superior a 60 dias.

As amostras iniciais foram processadas no Laboratério de Virologia do HC
FMRP/USP. O sequenciamento sera feito no Laboratério de Sequenciamento da
Fundacdo Hemocentro de Ribeirdo Preto.

21



As amostras foram identificadas por codigos os quais estardo indexados aos
registros dos prontuarios medicos do HC FMRP USP em planilha auxiliar, mantida sob
o cuidado do pesquisador principal.

Para o sequenciamento do genoma viral, foram utilizados RNA de amostras que
apresentarem CTs < 30 no teste diagnéstico por RT-PCR (gene N1 ou E).

O preparo das bibliotecas para sequenciamento foi realizado utilizando o kit
comercial COVIDSeq Test (lllumina). A partir da amostra de RNA foi sintetizado o cDNA
utilizando hexadmeros aleatdrios e a transcriptase reversa do kit. Em seguida, utilizamos
dois pools de primers para realizar a amplificagdo do genoma viral (COVIDSeq Primer
Pool 1 e 2).

Os amplicons dessas reagdes foram fragmentados enzimaticamente e em cada
extremidade foram adicionadas sequéncias de adaptadores. Na ultima etapa de PCR
sdo adicionados indices de 10 pares de bases (i7 e i5) aos adaptadores.

As bibliotecas foram quantificadas, normalizadas e combinadas em um tubo
unico (pool). O pool das 3072 amostras foi clusterizado na flowcell no equipamento cBot
(HNlumina) e seguiu para o sequenciamento no Hiseg4000 (lllumina), numa corrida de 2
X 75 ciclos.

A analise dos dados gerados foi realizada por meio do algoritmo Dragen Covid
(Nlumina), onde as sequéncias foram comparadas com as depositadas em bancos
internacionais (Pangolin) e classificadas filogeneticamente.

Seguindo recomendagdes, apds as analises, as amostras sequenciadas foram
depositadas no banco GISAID, para conhecimento da comunidade cientifica.

Foi criado um biorrepositério constituido por todas as amostras clinicas utilizadas
no presente estudo, o qual permanecera no Laboratério de Virologia do HC FMRP/USP,
sob a responsabilidade dos pesquisadores Aparecida Yulie Yamamoto e Fernando
Bellissimo Rodrigues.

Os dados clinicos e sociodemograficos dos pacientes foram extraidos dos
prontuarios eletrénicos do hospital e do sistema de notificacao da vigilancia de COVID-
19 pela equipe de pesquisa. As informacgdes foram registradas na plataforma REDCap,
na qual os participantes receberam numeros de identificacdo Unicos, garantindo a
confidencialidade. O gerenciamento de dados seguiu os principios da Lei Geral de
Protecdo de Dados (LGPD). Este estudo foi aprovado pelo Comité de Etica do
HCFMRP-USP (CAAE: 53225021.0000.5440; parecer n° 5.117.660).

Pelo HC FMRP/USP, o estudo foi conduzido sob a responsabilidade dos
professores Benedito Antonio Lopes Fonseca, Fernando Bellissimo Rodrigues e
Leandro Machado Colli e dos pesquisadores Aparecida Yulie Yamamoto, Felipe Santos
de Carvalho e Mateus Renné de Campos. Pela UFSCar, a conducao foi feita pelo
professor Felipe Santos de Carvalho e pelo estudante Michel Morais Marques Sawan.

O projeto gerou resultados ja em suas primeiras fases, com a publicagdo do
artigo intitulado: “Genomic epidemiology of SARS-CoV-2 in large university hospital
cohort: the UnCoVER-Brazil project” [17], que tratava da epidemiologia genémica
referente as ondas de Covid-19 na amostra do nossa pesquisa, o estudo caracterizou a
sucessao de ondas de COVID-19 em Ribeirdo Preto, cada uma impulsionada por uma
variante especifica que superava a anterior, e reforgou a ideia de que a imunidade adquirida
contra uma variante ndo necessariamente protege contra as que surgem depois, além de
comparar a natureza das ondas referentes a populagéo estudada comas equivalentes
nacionais € mundiais, o artigo foi publicado na revista inglesa “Epidemiology and
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Infection”, publicada pela Cambridge University Press, ja expondo resultados
preliminares da fase de coleta de dados.

Subsequentemente, trabalhos que também traziam resultado preliminares foram
expostos em congressos, como o “34th ESCMID (Congress of the European Society of
Clinical Microbiology and Infectious Diseases)”, importante forum académico e cientifico
europeu para a divulgacado de investigacdo de ponta e troca de conhecimento no
dominio das doengas infeciosas e microbiologia clinica, realizado no ano de 2024 em
Barcelona, Espanha, o pbster exposto tinha como titulo “Co-infection of SARS-Cov-2
with other respiratory viruses in a large cohort study: the UnCoVER-Brazil project” e
mostrava que, das amostras analisadas, foram identificados seis casos de coinfecgéo:
trés com Virus Sincicial Respiratério (VSR) e trés com Influenza A. Dois dos casos com
VSR, associados a variante Gama, necessitaram de hospitalizagcdo, e um deles, que
tinha comorbidades, veio a dbito. Os outros quatro casos ocorreram durante o periodo
da Omicron em profissionais de satde — trés deles por Influenza A, detectados no inicio
do verao, fora do padrao sazonal esperado. Do total de coinfectados, quatro pacientes
estavam pelo menos parcialmente vacinados contra a COVID-19.

No ano seguinte, no ESCMID 2025, foi apresentado o poster de titulo “SARS-
CoV-2 reinfections in a large cohort study: results from the UnCoVER-Brazil project”, em
que se expde a identificagdo de 42 casos de provavel reinfecgdo, com mediana de idade
de 34 anos (11Q: 23,7-63,3) e distribuicdo equilibrada entre sexos (52,3% feminino;
47,7% masculino). A taxa de hospitalizagéo foi significativamente menor entre os casos
de reinfecgao (2,4% versus 27,8% na amostra total), sem obitos registrados nesse
grupo. Do total, apenas 16 casos tiveram ambas as amostras sequenciadas, sendo 15
confirmados como reinfec¢des por linhagens distintas — principalmente entre as
variantes Original, Gama, Zeta e Omicron. Para os 26 casos restantes, o
sequenciamento foi realizado apenas no primeiro episédio (23 da linhagem Original, 2
Zeta e 1 Gama).

Também em 2025, no XXIV Congresso Brasileiro de Infectologia, dois trabalhos
foram selecionados para exposicdo via poster, sendo o primeiro “Associagdo entre
dados clinico-epidemioldgicos e complicagbes de pacientes com Covid-19, atendidos
em um hospital universitario terciario de referéncia no Pais” que demonstrou que em
analise univariada (N=2379) houve fortes associag¢des (p < 0.001) entre caracteristicas
sociodemograficas, clinicas e a ocorréncia de complicacbes da COVID-19. Pacientes
com complicagbes eram significativamente mais velhos (média de 57.5 anos) em
comparacgao com aqueles sem complicacbes (41.2 anos). O sexo masculino e a etnia
negra estavam associados a uma maior propor¢ao de complicagdes (24.9% e 31.65%,
respectivamente). A presenca de qualquer comorbidade listada, especialmente doenca
pulmonar crénica (70.21%) e neuroldgica (62.82%), mostrou-se altamente associada a
desfechos adversos. Além disso, a linhagem Gama foi vinculada a uma taxa de
complicagdo muito superior (27.53%) em comparagdo com a Omicron (2.80%). O
segundo trabalho exposto no mesmo congresso foi: “Avaliacdo da mortalidade
associada a COVID-19 com base em dados gendmicos, clinicos e epidemioldgicos: um
estudo de coorte retrospectivo em um hospital publico terciario”, que expunha os
principais preditores de mortalidade por COVID-19, no estudo. A analise multivariada
demonstrou que idade avangada (OR 1045,566; IC95% 1032,739-1058,552), presenca
de neoplasias (OR 2,55; 1IC95% 1,408-4,638) e gravidade da apresentagéo clinica (OR
3169,781; 1C95% 1723,513-5829,669) foram fatores de risco independentes
significativos para 6bito. Em contraste, a vacinagdo (OR 0,704; IC95% 0,524-0,948) e a
condigao de profissional de saude (OR 0,088; IC95% 0,025-0,302) comportaram-se
como fatores de protegéo. O perfil gendbmico revelou a variante Gamma como a mais
associada a desfechos fatais (12,8%).

Dentre os resultados ja expostos e aqueles ainda em fase de desenvolvimento,
como alguns artigos ja submetidos aguardando por aceitagdo, destaca-se a riqueza e
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abrangéncia de dados colhidos durante a pesquisa, que possibilitou um direcionamento
investigativo de muitas vias simultaneamente, trazendo informagbes a respeito de
multiplos aspectos do comportamento viral, de seus acometimentos, agravos e a
populagao atingida

Da lacuna, a floresta

A auséncia do espaco nao impede a formacao do ser ou o florescer da arvore.
Se adapta e encara a caminhada, mesmo que de maneira diferente. O que talvez seria
uma jornada compartilhada pode se tornar um caminho mais solitario, mas caminha-se.
Aprender a enxergar para além dos espagos, para quem sabe, poder transitar melhor
entre eles, entender melhor o espaco que se da entre dois olhares, e num momento de
vinculo (com o paciente) saber entender a distancia que os separa e os pontos que se
tangem, entende, em cada olhar um caminho diferente, um espaco outro que ao mesmo
tempo que separa, aguarda para ser semeado. Saber reconhecer esses espagos é
oficio imprescindivelmente médico, que da lacuna deve gerar a conexao, acessando,
com a licenca do atendido, aquilo que se esconde por tras do olhar, e que palavras
dificilmente trariam a mesa. Atentar-se aos olhos alheios e ao que eles nao dizem.

Florestar, talvez, se dé nos momentos menos imaginados. No silencio numa
consulta, em um sorriso fora de hora, numa lagrima que escorre ao contar; estender a
mao e auxiliar a trazer de volta a memaria, ser brago para apoio, ndo para guiar o
caminho, companhia para as estradas dificeis.
Aprender a respeitar a dor do outro faz parte do estabelecimento da conexado. Manter-
se no pesado siléncio que é cumplice do sofrimento alheio da bagagem para abrir
espaco para que o sujeito em dor seja o protagonista da cena e de seu cuidado, assim
respeitando o paciente como o motivo maior da consulta, do encontro. De alguma forma
os prontuarios me passaram, ainda que indiretamente, o protagonismo do sujeito
enquanto soberano de seu tratamento, curso clinico e histéria natural, os prontuarios
sempre comegavam com 0 nome em letras mailsculas e uma 3x4 tirada no momento
da admissdo, como se anunciassem que nas proximas paginas estariam descritos
momentos, muito possivelmente, infelizes na vida desses personagens, e cada clique
dali pra frente era com o conhecimento de que se sabia para onde estava indo, € um
compromisso ao respeito daquela pessoa que estava sendo exposta, quase dissecada,
nas paginas que se seguiam. Respeitar este espaco de memoaria € respeitar o paciente,
ainda mais em alguns casos, em que o prontudrio funcionava quase como um epitafio.
Por fim, trago que a experiéncia de ter tido acesso a sucessivos acervos de memorias
de centenas de historias regidas por apenas uma doenca, me deu maior dimensao de
tudo que é mobilizado em uma internagdo, em um diagndéstico, e como todas as vidas
envolvidas sdo deformadas por isso. O senso de responsabilidade que se cria pelo
observar, absorver e repetir.
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